Universidad de Santiago de Chile

Facultad de Ciencias

Departamento de Matemática y Ciencias de la Computación

Italo Neira Vielma

Pablo Farias
El entorno R

R es un conjunto integrado de programas para manipulación de datos, calculo y gráficos. Entre otras características dispone de:

Almacenamiento y manipulación efectiva de datos,

· operadores para calculo sobre variables indexadas (Arrays), en particular matrices,

· una amplia, coherente e integrada colección de herramientas para análisis de datos,

· posibilidades gráficas para análisis de datos, que funcionan directamente sobre la pantalla y/o impresora, y

· un lenguaje de programación bien desarrollado, simple y efectivo, que incluye condicionales, ciclos, funciones recursivas y posibilidad de entradas y salidas.

Debe destacarse que muchas de las funciones suministradas con el sistema están escritas en el lenguaje R.

El termino entorno lo caracteriza como un sistema completamente diseñado y coherente, antes que como una agregación incremental de herramientas muy especificas e inflexibles, como ocurre frecuentemente con otros programas de análisis de datos.


R es en gran parte un vehículo para el desarrollo de nuevos métodos de análisis interactivo de datos. Como tal es muy dinámico y las diferentes versiones no siempre son totalmente compatibles con las anteriores. Algunos usuarios prefieren los cambios debido a los nuevos métodos y tecnologías que los acompañan, a otros sin embargo les molesta ya que algún código creado en versiones anteriores anterior deja de funcionar. Aunque R puede entenderse como un lenguaje de programación, los programas escritos en R deben considerarse esencialmente efímeros.

Programas relacionados. Documentación

R puede definirse como una nueva implementación del lenguaje S desarrollado en AT&T por Rick Becker, John Chambers y Allan Wilks. Muchos de los libros y manuales sobre S son útiles para R. 

La referencia básica es The New S Language: A Programming Environment for Data Analysis and Graphics de Richard A. Becker, John M. Chambers and Allan R. Wilks. Las características de la versión de agosto de 1991 de S están recogidas en Statistical Models in S editado por John M. Chambers y Trevor J. Hastie.

Estadística con R
Hasta ahora no se ha mencionado la palabra estadística, sin embargo muchas personas utilizan R como un sistema estadístico. Se prefiere describirlo como un entorno en el que se han implementado muchas técnicas estadísticas, tanto clásicas como modernas. Algunas están incluidas en el entorno base de R y otras se acompañan en forma de bibliotecas (packages). 

Junto con R se incluyen ocho bibliotecas (llamadas bibliotecas estándar) pero otras muchas están disponibles a través de Internet en las paginas de CRAN (los distribuidores de R , ver http://www.r-project.org).

Como hemos indicado, muchas técnicas estadísticas, desde las clásicas hasta la ultima metodología, están disponibles en R, pero los usuarios necesitaran estar dispuestos a trabajar un poco para poder encontrarlas.

Existe una diferencia fundamental en la filosofía que subyace en R (o S) y la de otros sistemas estadísticos. En R, un análisis estadístico se realiza en una serie de pasos, con unos resultados intermedios que se van almacenando en objetos, para ser observados o analizados posteriormente, produciendo unas salidas mínimas. Sin embargo en SAS o SPSS se obtendrá de modo inmediato una salida copiosa para cualquier análisis, por ejemplo, una regresión o un análisis discriminante.

R en sistemas de ventanas

La forma mas conveniente de usar R es en una estación de trabajo con un sistema de ventanas (como Microsoft Windows o X-window para sistemas UNIX). En la elaboración de este informe hemos trabajado con Rgui (versión de R para Windows) y la versión para el ambiente GNOME, (interfaz gráfica del sistema operativo Red Hat Linux 6.2), y aparte del tamaño de los archivos de instalación, no se pueden apreciar mayores diferencias. Ambas versiones ofrecen menús desplegables para facilitar el acceso a distintas herramientas, ya sean archivos de ayuda, herramientas de edición (copiar, pegar, seleccionar), manejo de archivos, y opciones de configuración. La versión para X-window no posee estas ultimas características, ofreciendo solo la consola, y en caso de requerirlo, el despliegue de ventanas gráficas.

(Es necesario aclarar que Gnome es una interfaz gráfica que trabaja sobre un sistema X-window. La versión

de R es la misma, pero si Gnome esta instalado en el computador, es posible especificar si se quiere el

soporte gráfico para Gnome al momento de compilar el código fuente de R )

La instalación para Windows 9x es simple: basta con descargar los archivos de instalación disponibles en alguno de los servidores de CRAN, descargar los archivos de ayuda que se deseen (existen en distintos formatos, HTML, PDF, texto) y un pequeño programa de instalación. Con todos estos archivos ya en el computador, basta con ejecutar el programa de instalación, que se encarga de crear los directorios e instalar el programa adecuadamente. Para utilizar el programa basta ejecutar el archivo Rgui.exe.

En el caso de la versión Linux, solo descargamos un archivo comprimido de instalación, que contiene los códigos fuente de R. Estos deben ser compilados usando los scripts que vienen incluidos en el archivo. Los archivos de ayuda son generados durante la compilación, lo que reduce considerablemente el tamaño del archivo de instalación.  Para compilar e instalar el programa se utiliza la forma habitual en un sistema Linux:

Descomprimir los archivos

tar -z -x -v -p -f  R-1.1.1.tgz

Configurar la compilación


./configure

(Si se posee la interfaz Gnome, es en este momento cuando se debe especificar si se desea instalar la consola

de R para Gnome. Al ejecutar ./configure agregar la opción --with-gnome. Cabe señalar que son requeridas

algunas librerías especificas para compilar R con esta característica, pero estas vienen incluidas en la

mayoría de las distribuciones de Linux no muy antiguas.)

Iniciar la compilación
    
 
make

Instalar el programa ya compilado

make install

Para comenzar a trabajar con R se debe ejecutar el comando R en la consola. Si se desea usar la

interfaz Gnome, ejecutar con la opción --gui=gnome.

Utilización interactiva de R


Al ejecutar R, podemos ver indistintamente del sistema operativo, una consola con algunos mensajes a manera de bienvenida, y finalmente, el prompt. El prompt es el símbolo que nos indica que R espera la entrada de ordenes. El símbolo predeterminado es  >
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Para terminar una sesión en R, existen distintas maneras. La mas rápida e instintiva si se trabaja con una interfaz gráfica es clickear en el botón cerrar, como se haría con cualquier programa basado en ventanas. Otra opción, es ingresar en la consola el comando quit(), o su abreviación q(). En cualquiera de estos casos, R despliega el siguiente mensaje, ya sea en una ventana o en la misma consola:
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En este momento se debe especificar si se quiere guardar el entorno de trabajo ("workspace") de la sesión que acabamos de terminar. Todo el trabajo realizado durante la sesión es almacenado en dos archivos creados en el directorio escogido como directorio de trabajo. Si la respuesta a la consulta es "si", se agrega el trabajo de la nueva sesión a estos archivos. En caso contrario estos archivos se mantienen sin cambio alguno. Estos archivos son .Rdata y .Rhistory. El archivo .Rdata almacena los objetos creados durante la sesión (variables, matrices, funciones) y el archivo .Rhistory contiene un historial de todas las ordenes ingresadas durante las sesiones guardadas, ya sean estas validas o erróneas. Al iniciar una nueva sesión con R, se muestra el siguiente mensaje:

[Previously saved workspace restored]

esto significa "entorno de trabajo previamente guardado ha sido restaurado", y nos indica que los datos

guardados en los archivos ya mencionados han sido cargados y que el trabajo de sesiones anteriores ha sido recuperado. Esto es muy conveniente cuando se debe trabajar con R en distintos computadores, ya que los archivos son simples archivos de texto de fácil transportabilidad, ya sea por medio de disquetes o vía internet. Solo basta entonces, copiar los archivos en el directorio adecuado. Para acceder al historial de comandos guardado en .Rhistory, solo basta presionar la flecha de cursor hacia arriba.

Como obtener Ayuda sobre funciones y capacidades

Existen distintas maneras para acceder a los archivos de ayuda. Si se posee una interfaz gráfica basta con abrir el menú de ayuda y elegir el formato entre los disponibles. Otra manera es usar la función help(). Para acceder a la ayuda en formato HTML, existe el comando help.start(), una variación de help() que abre el browser especificado en la configuración de R, y muestra un menú de ayuda como hipertexto, con capacidades de búsqueda. Para obtener ayuda sobre alguna función o comando en especial, se debe especificar este entre los paréntesis de la función help(). Por ejemplo para obtener ayuda sobre la función solve tipeamos: 

> help(solve)

Una forma alternativa es

> ?solve

Con las funciones especificadas por caracteres especiales, el argumento deberá ir entre comillas, para transformarlo en una "cadena de caracteres":

> help("[[")

Podemos utilizar tanto comillas simples como dobles, y cada una de ellas puede utilizarse dentro de la otra, como en la frase "Dijo 'Hola y adiós' y se marcho". En estas notas utilizaremos dobles comillas.

 Ordenes de R. Mayúsculas y minúsculas. Expresiones, asignaciones y objetos.

Técnicamente hablando, R es un lenguaje de expresiones con una sintaxis muy simple. Consecuente con sus orígenes en UNIX, distingue entre mayúsculas y minúsculas, de tal modo que A  y  a son símbolos distintos y se referirán, por tanto, a objetos distintos. Las ordenes elementales consisten en expresiones o en asignaciones. Si una orden consiste en una expresión, se evalúa, se imprime y su valor se pierde. 

Una asignación, por el contrario, evalúa una expresión, no la imprime y guarda su valor en una variable.

Las ordenes se separan mediante punto y coma, (‘;’), o mediante un cambio de línea. Si al terminar la línea, la orden no esta sintácticamente completa, R mostrara un signo de continuación, por ejemplo ‘+’ en la línea siguiente y las sucesivas y continuara leyendo hasta que la orden este sintácticamente completa.

Ya se ha explicado que R crea un archivo llamado .Rdata. En este archivo se guardan todos los objetos creados durante la sesión. Se entiende por objeto todas las variables y funciones, cadenas de caracteres, e incluso otras entidades mas complejas creadas a partir de las ya mencionadas.

Estos objetos son creados mediante el operador de asignación <-. Por ejemplo

lista <- c(2.3 , 3.4 , 6.7)

Asigna el vector (2.3, 3.4, 6.7) al objeto lista. De ahora en adelante, la expresión lista equivale al vector. Así, por ejemplo, la expresión

lista/10

imprimirá en la pantalla un vector que contendrá los elementos de lista divididos por 10.

0.23 0.34 0.67

Obviamente esta expresión no cambia el contenido del vector lista, y el resultado obtenido se pierde. en cambio

lista2 <- lista/10

almacena el resultado de la expresión lista/10, es decir el vector lista divido por 10, en el nuevo objeto lista2. Podemos notar que esta vez no se uso la función c() para asignar el valor. Esto se debe a que dicha función crea un vector de los elementos indicados, no tiene que ver con la asignación en si. En el ultimo ejemplo se trabaja con un vector ya creado.

A veces es necesario saber con que objetos se dispone en el entorno de trabajo. Para esto podemos utilizar las funciones object() o bien ls(). Ambas funciones despliegan una lista de los objetos existentes. Cualquier objeto puede ser eliminado utilizando la orden rm(<objeto>), donde <objeto> corresponde al nombre del objeto que se desea eliminar.

Funciones


Sin haber hecho una definición explícita hemos ocupado funciones en los ejemplos anteriores. Las funciones en R, como ya hemos explicado, pueden venir incluidas en librerías (packages) o bien pueden ser creadas por el usuario. La instalación de R incluye un conjunto de librerías, siendo la principal la que provee el entorno básico de R. Estas librerías son:

Base
La base del entorno R

Ctest
Pruebas clásicas

Eda
Análisis exploratorio de datos

Lqs
Regresión y covarianza

Modreg
Regresión moderna

Mva
Análisis clásico multivariado

Nls
Regresión no lineal

Splines
Splines, funciones y clases

Stepfun
Funciones para distribución empírica

Tcltk
Interfaz con tcl/tk

Ts
Funciones con series de tiempo

para cargar una librería disponemos de la función library().

Al usar library() hemos usado nuevamente una función de la librería base, que es cargada al iniciar R. Como se habrá notado, la sintaxis de todas las funciones que hemos utilizado hasta ahora es muy similar. En general podemos describir esta sintaxis de la manera que sigue:

función(argumentos)

donde función es el nombre que identifica a la función, y argumentos pueden ser una o mas expresiones, dependiendo esto de la sintaxis especifica con que fue creada la función.


Por ejemplo, la función c() que ocupamos en la sección anterior admite como argumento una o varias expresiones, separadas por comas (,) que formaran un vector. Cuando hablamos de expresiones nos referimos a cualquier tipo de expresión, incluyendo una nueva función. Por lo tanto expresiones como c(4,c(5,6,7)) son validas. Esto esta solo limitado, una vez mas, por la sintaxis especifica de la función. 

       Existen funciones que no necesitan argumentos como por ejemplo quit(). En realidad, no es que

la función no lleve argumentos, sino que se usa un argumento por defecto. Siguiendo con el ejemplo, la

sintaxis completa para quit() es la siguiente

quit(save = "default|no|yes|ask",status="0|1",runLast="TRUE|FALSE")

La opción save permite especificar si se desea salvar la ultima sesión. La opción ask causara el despliegue de la ventana de consulta que aparece usualmente. La variable status es enviada como señal de termino al sistema operativo. El valor 0 representa un termino exitoso del programa y un 1 representa que R termino de manera anormal. Finalmente runLast especifica si desea que R ejecute antes de salir la función .Last(). Esta función debe ser predefinida y como su nombre lo indica, será la ultima (last) función en ser ejecutada antes de ser cerrado R.


No es una obligación especificar todas estas opciones cuando se usa quit(), ya que todas tienen ellas poseen valores por defecto, así ejecutar quit() se puede considerar como un equivalente a ejecutar quit(save="ask",status="0",runLast="FALSE"), lo que obviamente ahorra tipeo. De hecho casi todas las funciones en R admiten una gran cantidad de argumentos (todo debidamente documentado en los archivos de ayuda) pero la gran mayoría de estos poseen valores por defecto, y solo se usan para casos muy específicos.   En caso de que esto no sea asi, R responderá con un mensaje de error

 "argument x is missing, with no default" ("falta argumento x, sin valor por defecto")


Muchas veces nos enfrentamos al problema de que ninguna de las librerías disponibles posee la función que necesitamos para obtener determinado resultado, o bien la función existente necesita ser adaptada para obtener un resultado en especial. Entonces se hace necesario crear una nueva función.


La sintaxis general para la creación de nuevas funciones es la siguiente

<nombre> <- function(arg 1,arg 2,...,arg n) {<función>}


donde <nombre> corresponde al nombre que identificara a la función, function es la función utilizada para definir funciones, arg 1,....arg n serán los nombres de los argumentos que admitirá la nueva función y <función> será la función en si. Las llaves solo son necesarias en caso de requerirse mas de una expresión para la función. La nueva función se guardara como un objeto en el entorno de trabajo para su posterior uso.


A manera de ejemplo crearemos una función que muestre el valor de un numero elevado al cuadrado. Para ello definiremos una función que llamaremos cuad y que admitirá como argumento un numero. 

cuad <- function(numero) numero*numero


Ahora, al ejecutar el comando cuad(2), estaremos llamando a la función cuad() y pasándole al argumento numero el valor 2. Se ejecutara entonces la expresión numero*numero, es decir 2*2 y el resultado será 4. 


Para revisar como fue implementada una función, basta con escribir el nombre de la función

sin los paréntesis.

Ejemplos 

En los siguientes ejemplos usaremos algunas funciones de la librería básica de R, además de algunas definidas, cuando esto sea necesario.

Se realizó un experimento para comparar el efecto de dos regímenes alimenticios sobre el aumento de peso. Veinte individuos son distribuidos al azar entre dos grupos. El primer grupo fue sometido a la dieta A y el segundo a la dieta B. Después de cierto intervalo de tiempo se observaron los aumentos de peso con los siguientes resultados:

Dieta A
-1.0
0.0
2.1
3.1
3.3
4.3
5.2 
5.5
5.0
6.8

Dieta B
2.5
3.0
4.0
5.7
6.0
6.9
7.0
7.2
7.3
8.1

El primer paso es ingresar los datos, para esto crearemos los objetos dietaA y dietaB. Cada uno de estos será un vector con los valores de la tabla.

>dietaA <- c(-1.0,0.0,2.1,3.1,3.3,4.3,5.2,5.5,5.0,6.8) 

>dietaB <- c(2.5,3.0,4.0,5.7,6.0,6.9,7.0,7.2,7.3,8.1)

Una forma simple de comparar los datos es mediante el cajón con bigotes. 
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>boxplot(dietaA,dietaB)


Para mayores detalles podemos usar la función summary()
> summary(dietaA)


Min.   1st Qu.  Median   Mean   3rd Qu.   Max

      -1.00    2.35     3.80   3.43     5.15   6.80

> summary(dietaB)


Min.   1st Qu.  Median   Mean   3rd Qu.   Max

      2.500   4.425    6.450  5.770    7.150  8.100

El siguiente ejemplo visto en clases lo analizaremos empleando R. Se trata de las notas de 20 alumnos.

6.2, 4.8, 3.8, 4.6, 4.4, 5.7, 6.4, 5.4, 6.3, 4.8, 4.9, 3.1, 3.8, 5.5, 5.1, 6.8, 4.7, 5.5, 7.0, 4.2

El primer paso es ingresar los datos:

> notas <- c(6.2, 4.8, 3.8, 4.6, 4.4, 5.7, 6.4, 5.4, 6.3, 4.8, 4.9, 3.1, 3.8, 5.5, 5.1, 6.8, 4.7, 5.5, 7.0, 4.2) 

Para obtener un histograma existe la función hist(), pero adaptamos esta función a la forma de calcular los intervalos que usamos en clases. Para esto creamos unas cuantas funciones:

La función rango() entrega la diferencia entre el valor máximo y mínimo de los datos.

rango <- function(datos) max(datos)-min(datos)

las funciones max() y min() son incluidas en R.

Para obtener el numero de intervalos, usamos la formula NI=1+[3.3 log10 n], donde n es el numero de datos. En R esto seria

ni <- function(datos) 1+floor(3.3*(log10(length(datos))))

donde la función floor() entrega la parte entera de un numero, y length() entrega el numero de elementos de un vector.

Con estas funciones ya podemos obtener la amplitud de los intervalos.

amplitud <- function(datos) rango(datos)/ni(datos)

Ahora necesitaremos un vector con limites de los intervalos. Lo obtendremos con la siguiente función

intervalos()  <- function(datos) (min(datos)+(amplitud(datos)*(0:ni(datos))))

ahora podemos crear un histograma adaptando la función original hist().
histograma <- function(datos) hist(datos,intervalos(datos), main=paste("Histograma de la variable",deparse(substitute(datos))),xlab = deparse(substitute(datos)), ylab = "Frecuencia")

ahora creamos el histograma de las notas

histograma(notas)

Podemos crear el diagrama de tallo y hoja mediante la función stem()

stem(notas)

The decimal point is at the |

  3 | 188

  4 | 2467889

  5 | 14557

  6 | 2348

  7 | 0

Funciones útiles en estadística I

A continuación presentamos una lista de funciones incluidas en R y otras creadas, que son aplicables en estadística I

Función
Argumentos
Descripción

median()
Vector de datos
Calcula la mediana del vector

mean()
Vector de datos
Calcula la media aritmética del vector

var()
Vector de datos
Calcula la varianza del vector

sd()
Vector de datos
Calcula la desviación estándar del vector

sort()
Vector de datos
Ordena el vector en orden creciente

max() min()
Vector de datos
Entregan el maximo y mínimo de un vector respectivamente

sqrt()
Expresión
Raíz cuadrada de la expresión

stem()
Vector de datos
Crea diagrama de tallo y hoja

summary()
Vector de datos
Entrega medidas resumen del vector. Incluye valores máximos y mínimos, primer y tercer cuartiles, mediana y media aritmética. 

boxplot()
Vectores de datos
Dibuja en cajón con bigotes correspondiente a los vectores dados 

piechart()
Vector de datos
Dibuja gráfico de torta

barplot()
Vector de datos
Dibuja gráfico de barras separadas

hist()
Vector de datos
Dibuja histograma

Las siguientes funciones fueron creadas por nosotros:

Coeficiente de variación:

cv <- function(datos) sd(datos)/mean(datos)

coeficiente de asimetría:

ca <- function(datos) ((mean(datos)-median(datos))/sd(datos))*3

función (j 
u <- function(datos,j) (sum((datos)-mean(datos))^j)/(length(datos)-1)

Coeficiente de kurtosis

kurtosis <- function(datos) u(datos,4)/((u(datos,2))^2)

