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Wprowadzenie do dplyr

Pakiet dplyr jest pakietem, ktory ma pozwoli¢ nam utatwié i przyspieszy¢ wykonywanie réznych czesto
dokonywanych operacji na ramkach danych. Jego podstawowe zalety to przejrzysta skladnia oraz szybkos¢
dzialania (wiele z jego funkcji zostalo napisanych w C++ dla lepszej optymalizacji). Przy naprawde duzej
iloci danych uzycie tego pakietu moze okazaé si¢ niezbedne.

Wszystkie te operacje potrafia Panstwo wykonaé za pomoca “czystego” R, na czym bardzo mi zalezalo. By¢
moze jednak czasami bedzie wygodniej zrobié¢ to uzywajac funkcji dostarczanych przez pakiet dplyr. Na
pewno traci sie pewna elastycznosé i kontrole nad tym, co sie robi, nie ulega jednak watpliwosci, ze czasami
warto zaptaci¢ taka cene za wygode pracy.

To wprowadzenie zostalo przygotowane na podstawie oficjalnego krétkiego wprowadzenia do pakietu oraz
dokumentacji.

Omoéwimy sobie kilka mozliwosci jakie daje nam ten pakiet.

Instalujemy pakiet za pomoca standardowego install.packages oraz ladujemy go za pomoca library.

#install.packages('dplyr')
library(dplyr)

Do éwiczen wykorzystamy dane pochodzace z badan nad uchowcami. Jak wygladaja te zwierzatka? Tak:

Figure 1: Uchowiec

Informacje na temat danych moga Panstwo znalezé tutaj: http://archive.ics.uci.edu/ml/datasets/Abalone

Wezytajmy dane i zobaczmy jak one wygladaja za pomocg head.


http://archive.ics.uci.edu/ml/datasets/Abalone

df <- read.csv('abalone.data', FALSE)

col_names <- c('Sex', 'Length', 'Diameter', 'Height',
'Whole.weight', 'Shucked.weight',
'Viscera.weight', 'Shell.weight', 'Rings')

colnames (df) <- col_names

head (df)

##  Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight

## 1 M 0.455 0.365 0.095 0.5140 0.2245 0.1010
# 2 M 0.350 0.265 0.090 0.2255 0.0995 0.0485
## 3 F 0.530 0.420 0.135 0.6770 0.2565 0.1415
## 4 M 0.440 0.365 0.125 0.5160 0.2155 0.1140
## 5 I 0.330 0.255 0.080 0.2050 0.0895 0.0395
## 6 I 0.425 0.300 0.095 0.3515 0.1410 0.0775
##  Shell.weight Rings
##H 1 0.150 15
## 2 0.070 7
## 3 0.210 9
## 4 0.155 10
## 5 0.055 7
## 6 0.120 8

W kolumnie Sex znajdujemy informacje o pici (I oznacza “infant”), dalej mamy dane dotyczace rozmiaru i
wagi oraz liczby “kregéw” (rings?). Z dokumentacji danych mozemy dowiedzieé sie, co zmienna ta oznacza:
“Rings / integer / — / +1.5 gives the age in years”

filter

Funkcja filter pozwala nam wybiera¢ wiersze z ramki danych. Warto zwréci¢ uwage na jej sktadnie. Jako
pierwszy argument przyjmuje ramke danych, kolejne wyrazenia to warunki, jakie musi spelnia¢ obserwacja.
Bardzo wazne jest, zeby zauwazy¢, ze do nazw kolumn odwolujemy sie bez cudzystowéw. Sprobujmy
wybraé¢ wszystkie te slimaczki, ktére sa pici meskiej i maja wiecej niz 22 “kregi”.

filter(df, Sex == 'M', Rings > 22)

##  Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight

## 1 M 0.600 0.495 0.195 1.0575 0.3840 0.1900
## 2 M 0.630 0.485 0.175 1.3000 0.4335 0.2945
## 3 M 0.665 0.535 0.225 2.1835 0.7535 0.3910
## 4 M 0.610 0.490 0.150 1.1030 0.4250 0.2025
## 5 M 0.515 0.400 0.160 0.8175 0.2515 0.1560
# 6 M 0.690 0.540 0.185 1.6195 0.5330 0.3530
##  Shell.weight Rings
## 1 0.375 26
## 2 0.460 23
## 3 0.885 27
## 4 0.360 23
## 5 0.300 23
## 6 0.555 24

Mozemy oczywiscie uzy¢ bardziej oczywistej skladni i postuzyé sie operatorem logicznym koniunkcji. Efekt
jest doktadnie taki sam, jak w poprzednim przyktadzie:

filter(df, Sex == 'M' & Rings > 22)

##  Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight



## 1 M 0.600 0.495 0.195 1.0575 0.3840 0.1900
## 2 M 0.630 0.485 0.175 1.3000 0.4335 0.2945
## 3 M 0.665 0.535 0.225 2.1835 0.7535 0.3910
## 4 M 0.610 0.490 0.150 1.1030 0.4250 0.2025
## 5 M 0.515 0.400 0.160 0.8175 0.2515 0.1560
## 6 M 0.690 0.540 0.185 1.6195 0.5330 0.3530
##  Shell.weight Rings
## 1 0.375 26
## 2 0.460 23
## 3 0.885 27
## 4 0.360 23
## 5 0.300 23
## 6 0.555 24

Nic nie stoi na przeszkodzie, by uzywac¢ wszystkich dostepnych w R operatoréow logicznych i arytmetycznych.
W ponizszym przykladzie wybraliSmy te slimaczki, ktore sa plci zeniskiej lub meskiej, maja wiecej niz 0.24mm
wysokosci oraz wiecej niz 10 “kregow”. Wszystkie zasady zwiazane z nawiasami jakie znamy ze standardowego
R dalej obowiazuja.

filter(df, (Sex == 'M' | Sex == 'F') & Height > 0.24 & Rings >= 10)

##  Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight

## 1 M 0.705 0.565 0.515 2.2100 1.1075 0.4865
## 2 F 0.815 0.650 0.250 2.2550 0.8905 0.4200
## 3 M 0.775 0.630 0.250 2.7795 1.3485 0.7600
# 4 F 0.595 0.470 0.250 1.2830 0.4620 0.2475
##  Shell.weight Rings

## 1 0.5120 10

## 2 0.7975 14

## 3 0.5780 12

## 4 0.4450 14

arrange

Za pomoca funkcji arrange mozemy porzadkowaé¢ ramke danych zgodnie z wartosciami z poszczegdlnych
kolumn. Jako pierwszy argument przekazujemy ramke danych, kolejnymi sa kolumny po ktérych sortujemy.
Kolejne kolumny uzywane sa wéwczas, gdy w poprzednich mamy do czynienia z “remisem”. W 2 i 3 wierszu
nasze $limaczki maja tyle samo “kregéw”, wiec pod uwage brana jest kolejna kolumna - dlugo$é. Za pomoca
funkcji desc mozemy zdecydowaé, czy porzadkowaé chcemy rosnaco, czy malejaco. W zasadzie funkcja ta
robi to samo co order, oferujac (moze) bardziej przejrzysta sktadnie.

head(arrange(df, desc(Rings), desc(Length), Sex), 15)

## Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight

## 1 F 0.700 0.585 0.185 1.8075 0.7055 0.3215
## 2 M 0.665 0.535 0.225 2.1835 0.7535 0.3910
## 3 F 0.550 0.465 0.180 1.2125 0.3245 0.2050
## 4 M 0.600 0.495 0.195 1.0575 0.3840 0.1900
## 5 F 0.645 0.490 0.215 1.4060 0.4265 0.2285
## 6 F 0.700 0.540 0.215 1.9780 0.6675 0.3125
## 7 M 0.690 0.540 0.185 1.6195 0.5330 0.3530
## 8 F 0.800 0.630 0.195 2.5260 0.9330 0.5900
## 9 M 0.630 0.485 0.175 1.3000 0.4335 0.2945
## 10 F 0.620 0.470 0.200 1.2255 0.3810 0.2700
## 11 F 0.620 0.520 0.225 1.1835 0.3780 0.2700
## 12 M 0.610 0.490 0.150 1.1030 0.4250 0.2025



## 13 F 0.550 0.415 0.135 0.7750 0.3020 0.1790
## 14 M 0.515 0.400 0.160 0.8175 0.2515 0.1560
## 15 F 0.490 0.385 0.150 0.7865 0.2410 0.1400
#i# Shell.weight Rings

## 1 0.475 29

## 2 0.885 27

## 3 0.525 27

## 4 0.375 26

## 5 0.510 25

## 6 0.710 24

## 7 0.555 24

## 8 0.620 23

# 9 0.460 23

## 10 0.435 23

## 11 0.395 23

## 12 0.360 23

## 13 0.260 23

## 14 0.300 23

## 15 0.240 23

select

select umozliwia nam wybieranie kolumn z ramki danych. Jako pierwszy argument przyjmuje ramke danych
jako kolejne kolumny, ktore chcemy wybraé. Z najprostszym przypadkiem mamy do czynienia wéwczas, gdy
po prostu przekazujemy nazwy kolumn.

head(select(df, Sex, Length, Diameter))

##  Sex Length Diameter

## 1 M 0.455 0.365
## 2 M 0.350 0.265
## 3 F 0.530 0.420
## 4 M 0.440 0.365
## 5 I 0.330 0.255
## 6 I 0.425 0.300

Pakiet dplyr umozliwia nam radzenie sobie z sytuacjami, gdy w naszej ramce danych mamy bardzo duzo
kolumn. Zalézmy, ze chcemy wybraé tylko te z nich, ktérych nazwa zawiera ciag znakéw weight. Mozemy
ten problem rozwiazaé¢ za pomoca funkcji contains.

head(select(df, Sex, contains('weight')))

##  Sex Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight Shell.weight

## 1 M 0.5140 0.2245 0.1010 0.150
## 2 M 0.2255 0.0995 0.0485 0.070
## 3 F 0.6770 0.2565 0.1415 0.210
# 4 M 0.5160 0.2155 0.1140 0.155
## 5 I 0.2050 0.0895 0.0395 0.055
## 6 I 0.3515 0.1410 0.0775 0.120

Dodatkowsa funkcjonalnoscia jest fakt, ze mozemy postuzy¢ sie wyrazeniami regularnymi. Jezeli nie mieli
Panstwo z nimi stycznosci wczesniej, to najkrocej méwiac sa to ciagi znakéw wyrazajace pewne wzorce,
do ktorych dopasowywane sa napisy. W ponizszym przykladzie postuzytem si¢ patternem ~..ght, ktory
dopasowuje wszystkie napisy, ktére zaczynaja sie (7) od dwdch dowolnych znakéw (. .), po ktérych nastepuje
ght. W naszym przypadku tylko Height spelnia te warunki, dlatego tylko te kolumne wybralidmy.



head(select(df, Sex, matches('.*ght')))

##  Sex Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight Shell.weight

## 1 M 0.095 0.5140 0.2245 0.1010 0.150
## 2 M 0.090 0.2255 0.0995 0.0485 0.070
## 3 F 0.135 0.6770 0.2565 0.1415 0.210
## 4 M 0.125 0.5160 0.2155 0.1140 0.155
## 5 I 0.080 0.2050 0.0895 0.0395 0.055
## 6 I 0.095 0.3515 0.1410 0.0775 0.120

Mozemy réwniez wybraé wszystkie kolumny z wyjatkiem jakichs. Postugujac sie skladnia nazwa_kolumny: _nazwa_kolumny
wybieramy wszystkie kolejne kolumny pomiedzy dwoma okreslonymi i uzywajac znaku minusa (=) wybieramy

wszystkie kolumny z ramki danych oprécz tych wyszczegdlnionych. W przykladzie ponizej postuzyliémy sie

ta metoda, by wybra¢ wszystkie kolumny oprécz tych dotyczacych wagi naszych zwierzatek.

head(select(df, -(Whole.weight:Shell.weight)))

##  Sex Length Diameter Height Rings

## 1 M 0.455 0.365 0.095 15
## 2 M 0.350 0.265 0.090 7
## 3 F 0.530 0.420 0.135 9
## 4 M 0.440 0.365 0.125 10
## 5 I 0.330 0.255 0.080 7
## 6 I 0.425 0.300 0.095 8
distinct

Wybiera unikatowe wartosci z ramki danych, jako drugi i kolejne argumenty przekazujemy kolumny, ktére
chcemy wziagé¢ pod uwage, decydujac o “unikatowosci” obserwacji. W ponizszym przykladzie przekazalidémy
kolumny Sex i Rings, otrzymamy wiec maksymalnie 3 (liczba plci) x 29 (liczba “kregéw”) wartosci (bo
tyle jest unikatowych kombinacji w naszym przypadku). W rzeczywistosci otrzymaliSmy 68 (poniewaz nie
wszystkie kombinacje wystepuja w naszym zbiorze danych)

nrow(distinct(df, Sex, Rings))

## [1] 68
head(distinct(df, Sex, Rings), 15)

it Sex Rings

## 1 M 15
## 2 M 7
## 3 F 9
## 4 M 10
## 5 I 7
## 6 I 8
## 7 F 20
## 8 F 16
## 9 M 9
## 10 F 19
## 11 F 14
## 12 M 11
## 13 F 10
## 14 M 12
## 15 I 10



mutate

Za pomoca funkcji mutate mozemy tatwo dodawaé¢ kolumny. Skladnia jest analogiczna jak przy poprzednich
funkcjach - pierwszym argumentem jest ramka danych, kolejne to kolumny, ktére chcemy dodaé. Okreslajac
warto$ci w kolumnach mozemy postugiwaé sie operatorami arytmetycznymi ale tez funkcjami R (np. sqrt).
Korzystajac z wiedzy dotyczacej relacji miedzy ilodcia “kregéw” oraz wiekiem dodajmy nowa kolumne Age.
Dla demonstracji dodajmy réwniez dwie dodatkowe kolumny ujmujace relacje miedzy waga a wymiarami.

head(mutate(df,
Rings + 1.5,

Height/Whole.weight,
sqrt (Height*Diameter)/Whole.weight))

##  Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.

# 1 M 0.455 0.365 0.095 0.
## 2 M 0.350 0.265 0.090 0
## 3 F 0.530 0.420 0.135 0
## 4 M 0.440 0.365 0.125 0
## 5 I 0.330 0.255 0.080 0
## 6 I 0.425 0.300 0.095 0

##  Shell.weight Rings Age Height.to.weight.ratio Body.mass.ratio

## 1 0.150 15 16.5
## 2 0.070 7 8.5
## 3 0.210 9 10.5
##t 4 0.155 10 11.5
## 5 0.055 7 8.5
## 6 0.120 8 9.5

Funkcja transmute rézni sie¢ od mutate tylko tym, ze zwraca wytacznie nowododane kolumny:

head (transmute (df,
Rings + 1.5,

Height/Whole.weight,
sqrt (Height*Diameter) /Whole.weight))

## Age Height.to.weight.ratio Body.mass.ratio

## 1 16.5 0.1848249 0.
## 2 8.5 0.3991131 0
## 3 10.5 0.1994092 0
## 4 11.5 0.2422481 0
## 5 8.5 0.3902439 0
## 6 9.5 0.2702703 0
summarise

summarise pozwala nam stworzy¢ ramke danych, w ktorej w jaki$ sposob “podsumowujemy” wiele wartosci
do jednej. Mozemy uzy¢ tutaj standardowych funkcji R takich jak mean czy sd. W przypadku ponizej
stworzyliémy dwie nowe kolumny, ktére sprowadzaja wartosci w kolumnach Rings i Whole.weight do jednej
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wartosci (do $redniej oraz odchylenia standardowego).

summarise (df,
mean (Rings),
sd(Whole.weight))

## ring mean wieight_sd
## 1 9.933684  0.490389
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sample_n/frac

Funkcje sample_n i sample_frac pozwalaja nam losowa¢ probe z ramki danych. Réznig si¢ tym, ze sample_n
pozwala wylosowaé n obserwacji, a sample_frac pozwala wylosowac licze obserwacji stanowiaca jakis utamek
wszystkich (w przykladzie - 0.05 wszystkich obserwacji. Funkcje te moga by¢ bardzo przydatne przy pracy z
duzymi zbiorami danych.

sample_n(df, 15)

it Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight

## 1 M 0.390 0.285 0.095 0.2710 0.1100 0.0600
## 2 F 0.575 0.475 0.160 0.8950 0.3605 0.2210
## 3 M 0.540 0.405 0.125 0.8910 0.4815 0.1915
## 4 I 0.445 0.320 0.120 0.3780 0.1520 0.0825
# 5 M 0.645 0.495 0.190 1.5390 0.6115 0.4080
## 6 F 0.580 0.445 0.135 0.9500 0.4840 0.1820
## 7 I 0.360 0.265 0.075 0.1845 0.0830 0.0365
## 8 M 0.630 0.490 0.165 1.2005 0.5750 0.2730
## 9 I 0.315 0.230 0.090 0.1285 0.0430 0.0400
# 10 F 0.610 0.485 0.210 1.3445 0.5350 0.2205
## 11 M 0.590 0.470 0.135 1.1685 0.5390 0.2790
## 12 M 0.365 0.295 0.080 0.2555 0.0970 0.0430
## 13 M 0.530 0.410 0.125 0.7690 0.3460 0.1730
## 14 I 0.395 0.295 0.090 0.3025 0.1430 0.0665
## 15 F 0.595 0.480 0.200 0.9750 0.3580 0.2035
#H# Shell.weight Rings
## 1 0.0800 8
## 2 0.2710 9
## 3 0.2020 9
## 4 0.1200 8
# 5 0.4450 12
## 6 0.2325 8
## 7 0.0550 7
## 8 0.2940 10
## 9 0.0400 7
# 10 0.5150 20
## 11 0.2800 8
## 12 0.1000 7
## 13 0.2150 9
## 14 0.0765 5
## 15 0.3400 15

sample_frac(df, 0.005)

## Sex Length Diameter Height Whole.weight Shucked.weight Viscera.weight

## 1 F 0.580 0.465 0.165 1.1015 0.4040 0.2095
## 2 F 0.535 0.420 0.130 0.6990 0.3125 0.1565
## 3 F 0.720 0.575 0.215 2.2260 0.8955 0.4050
## 4 F 0.525 0.390 0.135 0.6005 0.2265 0.1310
## 5 M 0.750 0.595 0.205 2.2205 1.0830 0.4210
## 6 I 0.465 0.355 0.090 0.4325 0.2005 0.0740
## 7 M 0.535 0.410 0.120 0.6835 0.3125 0.1655
## 8 M 0.280 0.200 0.080 0.0915 0.0330 0.0215
## 9 F 0.595 0.470 0.165 1.0155 0.4910 0.1905
## 10 I 0.515 0.420 0.150 0.6725 0.2555 0.1335
## 11 M 0.690 0.515 0.180 1.8445 0.9815 0.4655



## 12 F 0.600 0.460 0.145 0.9325 0.3985 0.2245
## 13 I 0.430 0.345 0.115 0.4295 0.2120 0.1080
## 14 F 0.505 0.390 0.120 0.5725 0.2555 0.1325
## 15 I 0.300 0.220 0.065 0.1235 0.0590 0.0260
## 16 F 0.705 0.560 0.205 2.3810 0.9915 0.5005
## 17 M 0.715 0.525 0.200 1.8900 0.9500 0.4360
## 18 I 0.415 0.305 0.120 0.3360 0.1650 0.0760
## 19 F 0.550 0.430 0.140 0.8105 0.3680 0.1610
## 20 F 0.725 0.580 0.185 1.5230 0.8045 0.3595
## 21 I 0.355 0.280 0.085 0.2905 0.0950 0.0395
## Shell.weight Rings

#i#t 1 0.3500 11

##t 2 0.2035 8

## 3 0.6200 13

## 4 0.2100 16

## b 0.6300 12

## 6 0.1275 9

#H 7 0.1590 8

## 8 0.0300 5

## 9 0.2890 9

## 10 0.2350 10

## 11 0.3410 13

## 12 0.2480 8

## 13 0.1090 8

## 14 0.1460 8

## 15 0.0315 5

## 16 0.6240 10

#i#t 17 0.4305 10

## 18 0.0805 7

## 19 0.2750 9

## 20 0.4375 9

## 21 0.1150 7

group_by

Funkcja group_by odpowiada w moim przekonaniu za cala magie pakietu dplyr. Mozna o niej mysle¢ jako o
funkcji split na dopingu. Pozwala ona podobnie jak split podzieli¢ ramke danych ze wzgledu na wartosci w
jakiejs kolumnie. Jej przewaga jest to, ze na obiekcie, ktéry zwraca ta funkcja mozemy dokonywaé wszystkich
operacji, jakich dokonywalidémy za pomoca pakietu dplyr na ramkach danych.

W ponizszym przykladzie wykorzystaliSmy funkcje group_by aby podzieli¢ nasza ramke danych na na ramki ze
wzgledu na pleé naszych zwierzatek. Nastepnie uzyliémy funkcji summarise by uzyskaé informacje o $redniej
wadze ze skorupa, po zdjeciu skorupy i $redniej wadze skorupy. Dzieki temu, ze uzyliSmy jej na obiekcie
zwracanym przez funkcje group_by, dokonywaliSmy wszystkich operacji osobno na kazdej “podramce”.

by_sex <- group_by(df, Sex)
weight_means <- summarise(by_sex,
n(), # specjalna funkcja, ktéra zwraca liczbe obserwacjt
mean(Whole.weight),
mean (Shucked.weight),
mean (Shell.weight))
weight_means

## # A tibble: 3 x 5
## Sex  count w.weight.mean s.weight.mean v.weight.mean



## <chr> <int> <dbl> <dbl> <dbl>

## 1 F 1307 1.05 0.446 0.302
## 2 I 1342 0.431 0.191 0.128
## 3 M 1528 0.991 0.433 0.282

Tym, co stanowi o sile pakietu dplyr jest to, ze poszczegdlne operacje mozemy taczyé w lancuszki. W tym
krétkim fragmencie kodu wykonaliémy nastepujace operacje (w kolejnosci):

1. Dodali$my nowa kolumne do ramki danych Age, ktoéra jest liczba “kregéw” powigkszona o 1.5
2. Pogrupowali$émy nasze obserwacje ze wzgledu na wiek (kolumna Age)
3. Wyliczyliémy rozstep miedzycéwiartkowy dla wysokosci i wagi catkowitej z podzialem na wiek
4. Uporzadkowalidémy uzyskane wyniki malejaco ze wzgledu na kolumny z rozstepami miedzycéwiartkowymi
wzrostu i wagi (prosze zobaczy¢ 2 i 3 wiersz - w kolumnie height.iqr jest remis, wiec kolejnosé miedzy
nimi ustala warto$¢ z kolumny weight.iqr.
arrange (
summarise (
group_by (
mutate (
df,
Rings+1.5)
,Age),
IQR(Height),

IQR(Whole.weight)),
desc(height.iqr), desc(weight.iqr))

## # A tibble: 28 x 3

#i# Age height.iqr weight.iqr
## <dbl> <dbl> <dbl>
## 1 24.5 0.045 0.409
## 2 23.5 0.0425 0.916
#* 3 14.5 0.0425 0.601
## 4 18.5 0.04 0.554
## 5 17.5 0.04 0.532
## 6 13.5 0.0400 0.675
## 7 11.5 0.0400 0.537
## 8 15.5 0.0400 0.535
## 9 16.5 0.0400 0.495
## 10 22.5 0.0363 0.584
## # ... with 18 more rows

## # i Use “print(n = ...)~ to see more rows

Tak skonstruowany kod czyta sie i pisze jednak dos¢ trudno. Aby zrekonstruowaé kolejnosé¢ wykonywanych
operacji, musimy zacza¢ “od $rodka”, co jest niewygodne. Z tego wzgledu preferowanym w dplyr sposobem
taczenia operacji w tancuchy jest specjalny operator %>%.

Cata magia tego operatora polega na tym, ze przekazuje argument po lewej stronie jako pierwszy argument
funkcji po prawej stronie operatora. Zilustrujmy to na najprostszym przykladzie:

x <- c¢(1, 2, 4, 3, 5, 3, 2, 1, 5, 6, 1, 0, 12, 3, 4, 6)
mean (x)

## [1] 3.625

x %>% mean()

## [1] 3.625

WywolaliSmy funkcje mean bez zadnego argumentu, ale operator %>% pozwolil nam przekazanie lewego
operandu jako pierwszego argumentu funkcji stanowiacej prawy operand. Dzieki temu mozemy zapisywac



lancuszki funkcji w bardziej czytelny sposéb, ktéry odpowiada rzeczywistej kolejnosci operacji. Ponizszy
kod robi dokladnie to samo, co kod wyzej, jest jednak bardziej czytelny, poniewaz odpowiada faktycznej
kolejnosci operacji:

1. Dodalismy nowa kolumne do ramki danych Age, ktora jest liczba “kregéow” powigkszona o 1.5

2. Pogrupowali$my nasze obserwacje ze wzgledu na wiek (kolumna Age)

3. WyliczyliSmy rozstep miedzyéwiartkowy dla wysokosci i wagi catkowitej z podzialem na wiek

4. Uporzadkowali$my uzyskane wyniki malejaco ze wzgledu na kolumny z rozstepami miedzyéwiartkowymi
wzrostu i wagi.

at %>%
mutate ( Rings+1.5) %>/
group_by (Age) %>%
summarise ( IQR(Height),

IQR(Whole.weight)
) %>
arrange (desc(height.iqr), desc(weight.iqr))

## # A tibble: 28 x 3

#it Age height.iqr weight.iqr
#i# <dbl> <dbl> <dbl>
## 1 24.5 0.045 0.409
## 2 23.5 0.0425 0.916
## 3 14.5 0.0425 0.601
## 4 18.5 0.04 0.554
## b5 17.5 0.04 0.532
## 6 13.5 0.0400 0.675
## 7 11.5 0.0400 0.537
## 8 15.5 0.0400 0.535
# 9 16.5 0.0400 0.495
## 10 22.5 0.0363 0.584
## # ... with 18 more rows

## # i Use “print(n = ...)~ to see more rows

pivot.longer i pivot.wider

Calkiem czesto podczas pracy z danymi bedziemy potrzebowaé zmiany formatu danych. Wyobrazmy sobie
sytuacje, w ktérej przeprowadziliSmy eksperyment, w ktérym chcieliSmy zbadaé wplyw spozycia kawy na
kompetencje matematyczne. W tym celu zarekrutowaliSmy 5 badanych i daliSmy im do rozwiazania test
matematyczny trzy razy: przed wypiciem kawy, po wypiciu pierwszej filizanki oraz po wypiciu dwéch filizanek.

data <- data.frame( c(1, 2, 3, 4, 5),
c("M", "M", "K", "K", "M"),
c(3, 4, 3, 4, 5),
c(5, 4, 4, 3, 6),
c(7, 5, 7, 5, 8)
)
data

##  participant gender pre_coffee first_coffee second_coffee

## 1 1 M 3 5 7
## 2 2 M 4 4 5
## 3 3 K 3 4 7
## 4 4 K 4 3 5
## 5 5 M 5 6 8

Taki format danych czesto nazywany jest w praktyce szerokim (wide) formatem danych. W tym formacie
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jeden wiersz tabeli odpowiada jednemu uczestnikowi eksperymentu (albo badanemu przedmiotowi, etc.).
Zwr6oémy uwage, ze kazdy wiersz zawiera wiecej niz jeden pomiar. Wiele funkcji w R wymaga jednak, aby w
przekazywanej do niej ramce danych jeden wiersz odpowiadal jednemu pomiarowi. Taki format nazywa sie
formatem dlugim (long).

Za pomocy funkcji pivot.longer z biblioteki tidyr mozemy przeksztalci¢ nasza ramke danych do formatu
dlugiego. Funkcja ta przyjmuje wiele argumentow, wérod ktérych najwazniejsze to:

e data - ramka danych, ktéra chcemy przetransformowac¢ do postaci dtugiej

e cols - kolumny, w ktérych znajduja sie nasze obserwacje

e names_to - nazwa nowej kolumny, w ktérej znajda si¢ nazwy kolumn z obserwacjami

e values_to - nazwa nowej kolumny, w ktérej znajda sie wartosci z kolumn z obserwacjami

library(tidyr)
data_long <- pivot_longer( data,
c("pre_coffee", "first_coffee", "second_coffee"),
"measurement_point",
"value"
)
data_long
## # A tibble: 15 x 4
## participant gender measurement_point value
#it <dbl> <chr> <chr> <dbl>
## 1 1M pre_coffee 3
## 2 1M first_coffee 5
## 3 1M second_coffee 7
## 4 2 M pre_coffee 4
## 5 2 M first_coffee 4
## 6 2 M second_coffee 5
## 7 3 K pre_coffee 3
## 8 3K first_coffee 4
## 9 3K second_coffee 7
## 10 4 K pre_coffee 4
## 11 4 K first_coffee 3
## 12 4 K second_coffee 5
## 13 5 M pre_coffee 5
## 14 5 M first_coffee 6
## 15 5 M second_coffee 8

Operacja ta jest odwracalana. Do przetransformowania formatu danych z dlugiego na szeroki stuzy funkcja
pivot_wider. Aby jej uzy¢ musimy przekazaé¢ tej funkeji kilka argumentéw:

e data - ramka danych, ktéra chcemy przetransformowa¢ do postaci szerokiej

e id_cols - kolumny identyfikujace nowa jednostke obserwacji (tutaj: badanego)

e names_from - nazwa kolumny, w ktérej znajduja si¢ nazwy poszczegdlnych kolumn w nowej ramce
danych

e values_from - nazwa kolumny, w ktorych znajduja sie warto$ci poszczegdlnych pomiaréw

data_wide <- pivot_wider( data_long,
c("participant", "gender"),
"measurement_point",
"value"
)
data_wide

## # A tibble: 5 x 5
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