Istruzioni per preparare i file
In Moodle troverete un file Excel: Dati.xls, che contiene sia i dati ecologici sia i dati morfo-biologici. Voi dovrete creare due tabelle.
Per la tabella dei dati ecologici:

Aprite Dati.xls, selezionate tutte le colonne e ordinate i dati sulla base della colonna della vostra regione. Eliminate le righe delle specie non presenti nella vostra regione. Controllate che non ci siano colonne vuote; se ce ne sono, eliminatele. Eliminate le colonne delle regioni (in giallo), le colonne dei dati morfo-biologici (in azzurro) e le colonne dei dati di commonness (in lilla). Selezionate tutte le colonne e ordinate i dati sulla base della colonna delle specie (ordine alfabetico crescente). Eliminate la prima cella in alto a sinistra, quella in rosso contenente la parola Specie, spostando le celle a sinistra. Salvate il file come Data1.csv nella cartella di lavoro di R. Aprire il file Data1.csv con blocco note, controllate che ci siano dei 'puntievirgola' come separatori di campo, ed eliminate l'ultimo 'puntoevirgola' alla fine della prima riga. Salvate il file.
Per la tabella dei dati morfo-biologici:

Aprite Dati.xls, selezionate tutte le colonne e ordinate i dati sulla base della colonna della vostra regione. Eliminate le righe delle specie non presenti nella vostra regione. Controllate che non ci siano colonne vuote; se ce ne sono, eliminatele. Eliminate le colonne delle regioni (in giallo), le colonne dei dati ecologici (in verde) e le colonne dei dati di commonness (in lilla). Selezionate tutte le colonne e ordinate i dati sulla base della colonna delle specie (ordine alfabetico crescente). Eliminate la prima cella in alto a sinistra, quella in rosso contenente la parola Specie, spostando le celle a sinistra. Salvate il file come Data2.csv nella cartella di lavoro di R. Aprire il file Data2.csv con blocco note, controllate che ci siano dei 'puntievirgola' come separatori di campo, ed eliminate l'ultimo 'puntoevirgola' alla fine della prima riga. Salvate il file.
#Script da usare con R
#pacchetti da installare e da caricare all'inizio della sessione di lavoro di R: amap, dave
#per vedere la directory di lavoro
getwd()
#per cambiare la directory di lavoro (se serve togliere il simbolo del cancelletto alla riga sottostante e modificarla
#setwd("C:/percorso/percorso/percorso")
#per caricare la tabella dei dati ecologici
read.table("Data1.csv", sep = ";", header = T, fill = T, dec = ",", row.names = 1)

#per trasformare la tabella in matrice
as.matrix(read.table("Data1.csv", sep = ";", header = T, fill = T, dec = ",", row.names = 1)) -> nomedellamatrice

#per testare se l'argomento è una matrice in senso stretto
is.matrix(nomedellamatrice)
#per fare le matrici di distanza, i dendrogrammi, ordinare una tabella sulla base dei dendrogrammi e salvare la tabella ordinata
#metodi possibili per la distanza: "euclidean", "maximum", "manhattan", "canberra" "binary" "pearson", "correlation", "spearman", "kendall"
#metodi possibili per il clustering: "ward.D", "ward.D2", "single", "complete", "average" (= UPGMA), "mcquitty" (= WPGMA), "median" (= WPGMC), "centroid" (= UPGMC); per legame singolo method = "single"; per legame medio UPGMA method = "average"; per legame completo method = "complete"; per metodo di Ward method = "ward.D2"
Dist(nomedellamatrice, method = "correlation", nbproc = 2, diag = FALSE, upper = FALSE)

dendrorows <- hclust(Dist(nomedellamatrice, method = "correlation", nbproc = 2, diag = FALSE, upper = FALSE), method = "ward.D2", members = NULL)
#cex e mex sono parametri i cui valori possono essere modificati per modificare la visualizzazione dei dendrogrammi

par(cex=0.6, mex=2)
plot(as.dendrogram(dendrorows), main = "", xlab = "", ylab = "")

x11()

Dist(t(nomedellamatrice), method = "correlation", nbproc = 2, diag = FALSE, upper = FALSE)
dendrocolumns <- hclust(Dist(t(nomedellamatrice), method = "correlation", nbproc = 2, diag = FALSE, upper = FALSE), method = "ward.D2", members = NULL)
par(cex=0.6, mex=3)

plot(as.dendrogram(dendrocolumns), main = "", xlab = "", ylab = "")

write.table((nomedellamatrice[dendrorows$labels[dendrorows$order], dendrocolumns$labels[dendrocolumns$order]]), "tabellacluster.xls", sep = "\t")

#il file tabellacluster.xls risultante apritelo con Excel, aggiungete una cella all'inizio della prima riga spostando le celle a destra e salvate il file
#per fare l'ordinamento PCA biplot, ordinare la tabella sulla base della PCA biplot e salvare la tabella ordinata
x11()

par(cex=0.7, mex=1)

biplot((prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE)), pc.biplot = TRUE)
casi <- (prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE)$x)

variabili <- (prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE)$rotation)

write.table((nomedellamatrice [rownames(casi[order(casi[, 1]), ]), rownames(variabili[order(variabili[, 1]), ]), drop=FALSE]), "tabellaPCAbiplot..xls", sep = "\t")
#il file tabellaPCAbiplot.xls risultante apritelo con Excel, aggiungete una cella all'inizio della prima riga spostando le celle a destra e salvate il file
#per ricavare le percentuali di varianza degli assi
summary(prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE))

# Moltiplicate per 100 i valori di Proportion of Variance degli assi (PC1, PC2, PC3 e così via). Come potete vedere nell'output del summary, sono stati estratti tanti assi quante erano le variabili di partenza, e la Proportion of Variance è massima per il primo asse, minima per l'ultimo 
#per ricavare le coordinate di variabili e casi nell'ordinamento biplot
#primo passaggio (di quattro): ricavare i valori di Standard deviations (i.e., the square roots of the eigenvalues of the covariance/correlation matrix) delle componenti principali, che vengono salvati nel file tabellaPCAStandarddeviations.xls, lo si apre con Excel
write.table(prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE)$sdev, "tabellaPCAStandarddeviations.xls", sep = "\t", dec = ",")
#secondo passaggio (di quattro): ricavare la matrice delle coordinate dei casi nello spazio multidimensionale, che viene salvata nel file tabellaPCAbiplotcoordinategrezzecasi.xls, apritelo con Excel, aggiungete una cella all'inizio della prima riga spostando le celle a destra e salvate il file
write.table(prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE)$x, "tabellaPCAbiplotcoordinategrezzecasi.xls", sep = "\t", dec = ",")
#terzo passaggio (di quattro): ricavare la matrice dei valori di Rotation (the matrix of variable loadings, i.e., a matrix whose columns contain the eigenvectors (autovettori)) delle variabili nello spazio multidimensionale, che viene salvata nel file tabellaPCAbiplotcoordinategrezzevariabili.xls, apritelo con Excel, aggiungete una cella all'inizio della prima riga spostando le celle a destra e salvate il file
write.table(prcomp(nomedellamatrice, cor = TRUE, scores = TRUE, scale = TRUE)$rotation, "tabellaPCAbiplotcoordinategrezzevariabili.xls", sep = "\t", dec = ",")
#quarto passaggio (di quattro): per ricavare le coordinate del grafico biplot (con le quali poi si possono rifare i grafici con Excel), per le variabili bisogna moltiplicare i valori degli autovettori delle variabili per i valori di Standard deviations dei rispettivi assi, mentre per i casi bisogna dividere i valori delle coordinate dei casi per i valori di Standard deviations dei rispettivi assi. NIENTE PANICO, è più facile farlo che spiegare come si fa, in pratica: aprite il file tabellaPCAbiplotcoordinategrezzevariabili.xls e MOLTIPLICATE i valori della colonna PC1 per il primo valore presente nel file tabellaPCAStandarddeviations.xls, i valori della colonna PC2 per il secondo valore presente nel file tabellaPCAStandarddeviations.xls, e così via; poi aprite  il file tabellaPCAbiplotcoordinategrezzecasi.xls e DIVIDETE i valori della colonna PC1 per il primo valore presente nel file tabellaPCAStandarddeviations.xls, i valori della colonna PC2 per il secondo valore presente nel file tabellaPCAStandarddeviations.xls, e così via. N.B. Nell'help di R della funzione non si capisce bene cosa dividere e cosa moltiplicare, queste indicazioni sono dedotte empiricamente.

#per ricavare i gruppi dei dendrogrammi
#i valori di k, cioè i numeri in giallo, possono essere sostituiti in base al numero di gruppi che volete evidenziare. Spiegare per iscritto come usare i due file cutreerows.xls e cutreecolumns.xls sarebbe lungo e complicato, intanto createli e poi vedremo lunedì a lezione i trucchetti per creare il vettore da usare nell'Analysis of concentration (AOC)
write.table(cutreerows<-cutree(dendrorows , k = 8), "cutreerows.xls",  sep = "\t")
write.table(cutreecolumns<-cutree(dendrocolumns , k = 4), "cutreecolumns.xls",  sep = "\t")
#per caricare la tabella dei dati morfo-biologici e fare l'Analysis of concentration (AOC)
read.table("Data2.csv", sep = ";", header = T, fill = T, dec = ",", row.names = 1)

as.data.frame(read.table("Data2.csv", sep = ";", header = T, fill = T, dec = ",", row.names = 1)) -> dataframe

# il vettore riportato di seguito, cioè la parte coi numeri fra parentesi,  dovete sostituirlo con il vostro vettore che indica i gruppi di appartenenza delle specie. Nell'esempio riportato,  la prima specie appartiene al gruppo 4, la seconda specie appartiene al gruppo 8, e così via fino all'ultima specie,  che appartiene al gruppo 7. L'esempio riportato si riferisce alla matrice di tutti i licheni terricoli italiani, quindi il vostro vettore sarà più breve. 
x11()

o.rgr<- c(4,8,8,8,8,5,8,7,6,3,3,5,2,5,8,4,2,3,3,3,3,5,5,7,5,7,7,4,4,1,4,4,4,7,6,6,6,6,6,5,7,2,1,3,3,3,6,5,6,4,2,8,5,8,5,5,7,5,5,4,3,8,5,7,5,7,5,5,4,4,3,3,3,3,3,2,7,5,6,4,4,4,4,1,1,4,4,2,4,2,3,1,4,4,2,4,2,4,4,6,4,4,1,8,4,7,8,1,7,4,4,4,2,2,4,4,4,3,2,4,4,4,1,2,4,4,7,7,2,2,2,2,1,2,4,7,2,2,4,2,3,4,3,2,1,4,7,4,4,4,4,4,8,8,8,6,5,4,2,8,7,8,6,8,7,7,7,7,6,6,6,4,5,3,3,7,4,1,6,8,6,4,6,4,6,4,2,8,4,5,5,8,8,8,8,7,6,4,7,8,8,8,8,8,6,4,8,7,6,1,6,2,3,5,5,3,3,6,4,5,4,8,6,6,4,1,4,6,7,4,6,8,4,4,2,1,1,2,8,7,7,8,4,4,2,4,4,4,4,4,5,2,4,4,4,7,4,4,4,4,4,2,4,1,6,3,5,3,4,1,4,4,6,4,4,3,5,4,1,2,7,2,7,2,2,6,6,6,4,2,5,2,2,2,6,1,7,4,4,8,6,4,6,3,5,1,5,5,5,5,8,6,6,6,5,3,5,8,6,8,7,8,4,4,4,4,4,6,6,6,6,6,1,4,5,4,1,4,1,4,2,2,7,5,8,5,8,7,8,6,4,4,4,6,6,1,8,6,6,5,6,6,3,7,3,6,4,4,7,7,7,5,7,7,2,7,7,7,1,1,6,6,4,6,6,6,4,6,7,7,8,8,8,6,8,1,4,4,4,4,1,4,5,3,3,5,3,3,3,1,1,7,7,4,4,4,1,4,8,1,2,6,7,8,7,7,6,8,6,7,6,7,4,1,7,8,8,5,7,5,2,1,4,4,2,8,2,4,8,6,2,5,8,7)

# il vettore riportato di seguito va bene così com'è, a meno che non abbiate dovuto eliminare qualche variabile morfo-biologica, nel qual caso, ad es. se avete solo 11 variabili, cancellate il numero 12.
o.sgr<- c(1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11,12)

o.aocc<- aocc(dataframe,o.rgr,o.sgr)

plot(o.aocc)

