2022/12/06 12:19 1/14 Analise de classificacao - Roteiro em R

- @

Analise de classificacao - Roteiro em R

Os métodos de classificacdo agrupam objetos conforme a similaridade
entre eles. Se tomamos amostras de comunidades em que registramos
a presenca ou abundancia de cada espécie, isso pode ser Util para
verificarmos se as amostras formam conjuntos discretos. Para tanto,
precisamos primeiro calcular um indice que nos diga o quanto cada
amostra é similar as outras em termos de composicao de espécies. A
primeira parte dessa atividade explica como calcular medidas de
wSimilaridade e distancia entre parcelas amostrais. Em seguida usamos
um método de agrupamento dessas parcelas para finalmente
apresentar os dados graficamente em um dendrograma.

Similaridade & Distancia

Existe uma infinidade de indices utilizados em ecologia para medir a
similaridade ou dissimilaridade (distancia) entre objetos. O primeiro
passo para classificar comunidades é usar esses indices para expressar
a diferenca entre pares de amostras das comunidades. Em ecologia,
essas amostras, em geral, podem ter dois tipos de dados: i) quais
espécies estao presentes (dados de presenca/auséncia, ou binarios),
ou; ii) qual a abundancia (que pode ser medida de diversas formas) de
cada espécie presente (dados quantitativos).
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A seguir apresentamos alguns dos indices mais simples para calculo de similaridade para dados de
presenca/auséncia e de abundancia.

Similaridade por presenca e auséncia
Jaccard

O indice de Jaccard indica a proporcao de espécies compartilhadas entre duas amostras em relacao
ao total de espécies. Uma forma de calcula-lo é:

$$)=\frac{S_{com}}{s 1 +s 2-S {com}}$$
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O que é 0 mesmo que:
$$)=\frac{S_{com} }{S}$$
onde:

e $S {com}$ é o nUmero de espécies em comum nas duas amostras
e $s 1% e$s 2% é o numero total de espécies em cada uma das amostras
* $S$ é o total de espécies no conjunto de amostras

Vamos supor que foi feita uma amostra de duas parcelas de vegetagao. O nimero de individuos das
espécies de plantas encontradas em cada uma dessas parcelas ficticias foi:

plot_1 plot_2
sp .1l 2 8
sp 2 13 6
sp3 O 5
sp4 1 15
sp 5 20 0

Comparando a presenca/auséncia de espécies, vocé acha que as parcelas sao muito parecidas ou
muito diferentes? E comparando a abundancia das espécies?

Vamos usar esses valores para o calculo do indice de Jaccard no R. Para isso, copie os comandos
abaixo e cole-o0s na linha de comando do R (obs.: as frases que iniciam com o simbolo “##" sao
apenas textos explicativos):

## Duas parcelas ficticias

(plotl=c(2,13,0,1,20))

(plot2=c(8,6,5,15,0))

## Criando o objeto //parcela// com as duas parcelas:
(parcelas=data.frame(plotl,plot2))

## Calculando o numero de espécies em cada parcela
(nsp_1=sum(plotl>0))

(nsp_2=sum(plot2>0))

##Calculando o total de espécies em comum

(nsp _com=sum(plotl>0 & plot2>0))

## Indice de Jaccard

jacc= nsp _com/(nsp 1 + nsp 2 - nsp _com)

jacc

Qual a proporcdo de similaridade observada entre as duas parcelas ficticias? Anote essa informacao.

Similaridade por abundancia
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_Quando queremos comparar amostras nao so pelas presengas,
imas também por suas abundancias precisamos usar um indice
quantitativo. Uma das maneiras de pensar nesses indices é pela

“medida de distancia, ou seja pelo quanto uma parcela se
diferencia da outra, medida pela diferenca entre as abundancias
das espécies. A seqguir dois dos indices quantitativos mais

Distancia Euclidiana

0 inverso ou complementar da similaridade sdo as medidas de distancia. No exemplo anterior
poderiamos dizer que a similaridade é de 60% entre as parcelas ou que a dissimilaridade (ou
distancia) entre elas é de 40%!

Uma das medidas de distancia muito comum é a distancia euclidiana, baseada na medida em um
sistema de coordenadas cartesianas. Podemos usa-la para expressar a distancia entre duas amostras
de vegetacdo ao registramos as abundancias de cada espécie. Se registramos apenas duas espécies,
suas abundancias podem ser representadas em um plano cartesiano, em que no eixo X temos a
abundancia de uma das espécies e no eixo Y a abundancia da outra espécie. Os pontos no grafico
representam duas amostras/parcelas (Obs.: ndo sdo as nossas parcelas ficticias criadas acima).

parcela 1

aspécie 2

especia 1

Nesse caso a distancia euclidiana pode ser descrita como a distancia entre duas parcelas medidas por
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unidades de individuos de duas espécies. Para calcular a distancia utilizamos o teorema de Pitagoras
e calculamos a hipotenusa, como representado na figura. Usamos a equacao abaixo:

$$d_E=\sqrt{(x_1-x_2)"2 + (y_1-y_2)"2}$$

Onde $x_1$, $x_2$ sao as abundancias de uma espécie nas parcelas $1$ e $2$, e $y 1%, $y 2$ sdo
as abundancias da outra espécie nas mesmas parcelas.

Para um maior nimero de espécies fica dificil fazer uma representacao grafica, mas a ldgica é a
mesma e a equacgao é generalizada assim:

$$d_E\ =\\sgrt{\sum_{i=1}"S(n_{i1}-n_{i2})"2}$$

Onde $n_{il}$ e $n_{i2}$ sdo as abundancias da $i$-ésima espécie na primeira e segunda parcela, e
$S$ é o total de espécies, como ja definido.

Vamos calcular entdo a distancia euclidiana entre as nossas duas parcelas ficticias do inicio dessa
atividade:

eucl=sqrt(sum((plotl-plot2)"2))
eucl

Nesse caso, a distancia entre as parcelas é de 26,6 individuos. E o que isso representa? A distancia
entre essas duas parcelas é pequena ou grande? Dificil responder isso com apenas um valor, ndao é?

Apesar da distancia euclidiana ser muito facil de ser entendida e muito Util para analises de
classificacao, ela nao varia em um intervalo de 0 a 1 e, entao, o valor obtido nao é comparavel aos
valores obtidos por outras medidas de similaridade que variam entre 0 e 1. Entao, para podermos
comparar a medida de similaridade obtida para dados de presenca/auséncia (pelo indice de Jaccard),
com uma medida de similaridade obtida para dados de abundancia vamos usar uma outra medida
chamada de “Bray-Curtis” em homenagem aos seus autores.

Bray-Curtis

O indice de Bray-Curtis pode ser expresso como uma proporcao de similaridade ou dissimilaridade
(distancia) na abundancia das espécies. Em qualquer um dos casos seus valores vao de um maximo
de um ao minimo de zero. Essa padronizacao no intervalo entre um e zero facilita a interpretacdo e
comparacao.

Similaridade

A similaridade de Bray-Curtis é:
$$\frac{2\sum_{i=1}"S\min(n_{il},n_{i2})}{N}$$

Onde $N$ é a soma de individuos de todas as espécies e parcelas, e $\min(n_{i1},n_{i2})$ é a menor
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das duas abundancias da espécie $i$, entre as duas parcelas. Como ja definido, $n_{i1}$ e $n _{i2}$
sao as abundancias da $i$-ésima espécie na primeira e segunda parcela, $S$ € o total de espécies.

Distancia

A distancia de Bray Curtis é:
$$\frac{\sum_{i=1}"S|n_{il}-n_{i2}[}{N}$$

Onde $|n_{il}-n_{i2}|$ € o valor absoluto da diferenca das abundancias da espécie $i$ nas duas
parcelas.

Calculo

Vamos calcular entao a similaridade de Bray-Curtis entre as duas parcelas:

bc.sim=2*sum(apply(parcelas, 1, min))/(sum (parcelas))
bc.sim

Qual valor vocé observou? Ele é parecido com o valor do indice de Jaccard? Como vocé explicaria
iss0?

Matriz de Similaridade

Para seguir em frente é necessario que vocé tenha na area
de trabalho do R as amostras das comunidades virtuais
montadas, como descrito no roteiro padroes de gradientes
em comunidades. Certifique-se disso com o comando 1s (),
qug lista os objetos da &rea de trabalho do R. Na lista
iresultante devem estar os objetos amost.cont e
amost.disc:

> 1s()
[1] "amost" "amost.cont" "amost.disc"

Agora vamos aplicar o indice de Bray-Curtis para o conjunto de parcelas tomadas ao longo de um
gradiente simulado. Para tanto temos que fazer uma funcao que calcule a similaridade entre cada par
de parcelas. Ei-la:

sim<-function(dados, indice="bc")
{
nplot=dim(dados) [2]
similar=matrix(1l,ncol=nplot,nrow=nplot)
rownames (similar)<-paste("plot", c(l:nplot))
colnames(similar)<-paste("plot", c(1l:nplot))
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for(i in 1:(nplot-1))

{

m=1i+1

for(m in m:nplot)

{

if(indice=="jacc")
{
dados[dados>0]=1
co.oc=sum(dados[,1]>0 & dados[,m]>0)
total.sp=sum(dados[,i])+sum(dados[,m])-co.ocC
similar[i,m]=co.oc/total.sp
similar[m,i]=co.oc/total.sp
}

if(indice=="bc")
{

bc.sim=2*sum(apply(dados[,c(i,m)], 1, min))/(sum
(dados[,c(i,m)]))

similar[i,m]=bc.sim

similar[m,i]l=bc.sim

}
}
}
return(round(similar,3))

}

Agora vamos aplicar essa funcao para a nossa comunidade virtual continua:
sim.contl=sim(amost.cont, indice="bc")
Verifiqgue a matriz resultante

sim.contl

Qual o elemento da linha 1 coluna 4 desta matriz?

sim.contl[1,4]

E da linha 4 e coluna 17

sim.contl[4,1]

Verifigue 0 mesmo para linha5e 7 ecoluna5e?7

sim.contl[5,7]
sim.contl[7,5]

O que significam os valores 1,00 na matriz resultante?
Por que os valores na posicao [linhal,coluna4] sao iguais aos da posicao [linha4,colunal]?
Consegue identificar padrées nos dados mostrados na matriz?
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Faca o mesmo para amostras da comunidade discreta (objeto amost.disc), mas guarde o resultado
em um objeto de nome sim.discl. Chegamos nas matrizes de similaridades, o primeiro passo da
nossa classificacao.

Agrupamento

Hé& véarios métodos e algoritmos” para agrupar os objetos em uma andlise de
classificacao. Primeiro precisamos decidir se queremos iniciar juntando os
elementos (analise aglomerativa) ou se queremos tomar todo o conjunto de
objetos e ir separando em grupos (analise divisiva). No nosso caso, vamos
iniciar com as parcelas como unidades e vamos montando grupos
sucessivamente a partir daqueles ja formados. Isso se chama analise de
classificacao (ou agrupamento) hierarquica aglomerativa. Apesar do nome feio,
nao ha nada de complicado na Idgica da analise. Vamos acompanhar passo a
passo.

Qual 0 maximo de similaridade nesta matriz?

max(sim.contl, na.rm=TRUE)

Vamos perguntar ao R quais valores da matriz sao iguais a este maximo
sim.contl==max(sim.contl, na.rm=TRUE)

Na matriz produzida agora, o “TRUE” indica as posicdes em que os valores maximos sao observados.
Notem que todos os “TRUE” estao na diagonal principal da matriz produzida. Essas similaridades nao
nos interessam, pois na nossa matriz esses valores correspondem a similaridade de uma parcela com
ela mesma. Nao ha porque agrupar algo com ele mesmo. Além disso, os valores se repetem acima e

abaixo da diagonal ? Portanto, vamos retirar da nossa matriz de similaridade a diagonal, assim como

as redundancias (o triangulo superior da matriz).

nome.par=rownames(sim.contl)
upper.tri(sim.contl, diag=TRUE)
sim.contl[upper.tri(sim.contl, diag=TRUE)]=NA
sim.contl

A funcao “upper.tri” seleciona todos os valores que estao acima da diagonal principal na matriz. E,
em resumo, o que estamos fazendo aqui é criando uma nova matriz (mas vamos manter o mesmo
nome “sim.contl”) em que os valores da diagonal principal e os valores no triangulo acima da
diagonal principal serdo desconsiderados nas futuras buscas .

Primeira Ligacao
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Agora que desconsideramos a diagonal, vamos procurar o maior valor de
similaridade

Y

- I

maxl=max(sim.contl,na.rm=TRUE)
max1

e entao perguntamos ao R qual o par de parcelas que apresenta essa similaridade:

maiorl=which(sim.contl==max(sim.contl,na.rm=TRUE), arr.ind=TRUE)
maiorl

Vamos tomar apenas o primeiro valor maior. Para garantir isso, caso haja outros, vamos fazer assim.

parl=nome.par[maiorl[1l,]]

parl

cat("\n\t la. ligacao ", paste(parl[l],parl[2], sep=" x "), "; ligacao = ",
max1l, "“\n" )

Esse é nosso primeiro grupo: Agora temos que tomar uma outra decisao: como esse grupo formado
agora ira se ligar as outras parcelas? Existem diferentes “Métodos de Ligacao”. Podemos decidir que
ele ira se ligar as outras parcelas pelo valor da maxima similaridade de seus componentes (ligacao
maxima), pela minima, pela média, pelo centroide do grupo, etc. No nosso caso, vamos usar o
método de ligacao pela a média do grupo (sigla em inglés UPGMA).

No UPGMA, para definir a préxima parcela que serd ligada usamos a média aritmética da similaridade
entre a parcela que se quer incluir em um grupo a cada parcela ja existente nesse grupo. A parcela é
entao atribuida ao grupo com o qual ela tem maior similaridade média com todas as parcelas
(Valentin 2012).

Para fazer isso, criamos uma nova matriz de distancias igual a anterior, com uma diferenca: as duas
parcelas agrupadas foram substituidas pelo grupo.

Essa nova matriz tem entao as similaridades entre todas as parcelas que nao foram agrupadas, e
entre todas e o grupo criado. Como estamos usando o método UPGMA, a similaridade entre o grupo e
as demais parcelas € a média das similaridades das parcelas do grupo com as demais parcelas.

0 codigo abaixo faz isso passo a passo. Nao se preocupe com os comandos de cada passo, mas tente
entender o resultado final, que é exibido apds o Ultimo comando:

## Preambulo: um rotulo para o grupo na matriz
gl.nl=strsplit(nome.par[maiorl[1,2]]," ")[[1]][2]
gl.n2=strsplit(nome.par[maiorl[1,1]]," "“)[[1]][2]
gl.nome=paste("g", paste(gl.nl,gl.n2, sep=","))

gl.nome # este objeto apenas tem um novo rotulo para a nova matriz
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## Nova matriz
mat.gl=sim.contl[-maiorl[1l,],-maiorl[1,]]
gla=apply(sim.contl[maiorl[1,],-maiorl[1,]],2,mean)
gla[is.na(gla)]=0
glb=apply(sim.contl[-maiorl[1,],maiorl[1,]],1,mean)
glb[is.na(glb)]=0

grl=rbind(mat.gl,gla+glb)

grupol=cbind(grl,NA)

rownames (grupol)<-c(nome.par[-maiorl[1,]],gl.nome)
colnames(grupol) [dim(grupol)[2]]<-gl.nome

grupol # nova matriz com o primeiro grupo formado

Segunda Ligacao

Agora repetimos 0s mesmos passos. Primeiro procuramos o par de elementos mais préximos. Note
que esses elementos podem ser:

e Duas outras parcelas diferentes do par ja agrupado. Nesse caso, um novo grupo é criado.
* Uma parcela e o grupo ja existente. Nesse caso a parcela sera agregada ao grupo ja existente.

Execute o codigo abaixo para descobrir o que ocorre no seu conjunto de dados

nome.par2=rownames(grupol)

max2=max(grupol, na.rm=TRUE)

max?2

maior2=which(grupol==max(grupol,na.rm=TRUE), arr.ind=TRUE)
maior2

g2.nl=strsplit(rownames(grupol) [maior2[1,2]1]1," ")[[1]1]1[2]

g2.n2=strsplit(rownames(grupol) [maior2[1,1]1]," ")[[1]1]1[2]

g2.nome=paste(paste("g",92.nl,sep="_"),092.n2, sep=",")

g2.nome
cat("\n\n\t 2a. ligacao ",
paste(nome.par2[maior2[1,2]],nome.par2[maior2[1,1]], sep=" x "), "; ligacao

=", max2, "\n" )
Em criamos a nova matriz de similaridade:

e Se um novo grupo foi criado, repetimos a primeira ligacao: as duas parcelas que o compdem
serao retiradas da matriz de similaridade, e substuida pelo grupo. As similaridades sao
calculadas entre cada parcela e o0 novo grupo. Para isso, calcula-se a similaridade de cada
parcela do grupo a cada parcela que nao é do grupo. Em seguida calcula-se a média dessas
similaridades, que entdo é usada como similaridade do grupo as parcelas.

e Se uma parcela é adicionada ao grupo ja existente, a similaridade do grupo a cada parcela é
recalculada. Isso é feito calculando-se a média da similaridade das parcelas do grupo (que
agora sao trés) a cada parcela. Em seguida calcula-se a média dessas similaridades, que entao
€ usada como similaridade do grupo as parcelas.

0 cédigo abaixo faz tudo isso. A Ultima linha mostra a matriz resultante

mat.g2=grupol[-maior2[1,],-maior2[1,]]
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grupol[maior2[1,],-maior2[1,]],2,mean)
g2a)]=0

g2a=apply
g2alis.na
g2b=apply(grupol[-maior2[1,],maior2[1,]],1,mean)
g2b[is.na(g2b)]=0

gr2=rbind(mat.g2,g2a+g2b)

grupo2=cbind(gr2,NA)

rownames (grupo2)<-c(nome.par2[-maior2[1,]],g2.nome)
colnames(grupo2) [dim(grupo2)[2]]<-g2.nome

grupo2

—~ o~~~

Compare a matriz de similaridade apds a segunda ligacdao com a obtida com a primeira ligacao,
digitando:

grupol

Terceira Ligacao

Agora mais uma vez buscamos a maior ligacao entre todas na nova matriz.

nome.par3=rownames(grupo2)

max3=max (grupo2,na.rm=TRUE)

max3

maior3=which(grupo2==max(grupo2,na.rm=TRUE), arr.ind=TRUE)
maior3

g3.nl=strsplit(rownames(grupo2)[maior3[1,2]]," ")[[1]1][2]
g3.n2=strsplit(rownames(grupo2)[maior3[1,1]1]," ")[[1]1]1[2]
g3.nome=paste(paste("g",93.nl,sep="_"),93.n2, sep=",")

g3.nome
cat("\n\n\t 3a. ligacao ",
paste(nome.par3[maior3[1,2]],nome.par3[maior3[1,1]], sep=" x "), "; ligacao

= II’ maX3’ Il\nll )
E formamos um novo grupo.

mat.g3=grupo2[-maior3[1,],-maior3[1,]]
g3a=apply(grupo2[maior3[1,],-maior3[1,]],2,mean)
g3alis.na(g3a)]=0
g3b=apply(grupo2[-maior3[1l,],maior3[1,]],1,mean)
g3b[is.na(g3b)]=0

gr3=rbind(mat.g3,g3a+g3b)

grupo3=cbind(gr3,NA)

rownames (grupo3)<-c(nome.par3[-maior3[1,]],g3.nome)
colnames(grupo3) [dim(grupo3)[2]]<-g3.nome

grupo3

Se continuarmos a fazer a mesma operagao teremos um Unico grupo no final, no qual existe a Ultima
ligacao entre os grupos formados anteriormente. Engenhoso e didatico, mas bastante tedioso!

Por sorte temos uma fungao no pacote basico do R que da conta do recado para nos. Agora que
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entendemos como é feito, podemos usar a funcao. Caso tenha ainda alguma dudvida sobre o processo
de classificacdo hierarquica aglomerativa, refaca os passos anteriores ou peca socorro! Caso tenha
entendido ja pode perguntar numa rodinha na Vila Madalena: - “Vocés conhecem o algoritmo
hierarquico aglomerativo?”. Seu sucesso reprodutivo vai ficar em baixa, mas vale a pena para ver a
cara dos(as) coleguinhas...

Todas as ligacoes de uma vez!

Vamos agora rodar a analise de classificacdo completa usando a nossa func¢do de similaridade e a
funcao basica do R hclust(). O argumento method permite usar outros métodos de ligacao. Para
saber mais cada método veja a secao para saber mais. Experimente a funcao com o método de
ligacdao média:

clas.contl=hclust(as.dist(1l-sim.contl), method="average")

Uma boa representacao grafica da analise de agrupamentos é o dendrograma. Crie este grafico para
a analise que vocé acabou de fazer com os comandos:

dend.contl=as.dendrogram(clas.contl, hang=-1)
plot(dend.contl)

Um dendrograma representa uma classificacao hierarquica
como a que fizemos. Ou seja, representa graficamente uma
sequéncia de ligacoes de elementos a outros elementos. O
resultado é uma hierarquia porque sao grupos dentro de
grupos dentro de grupos... Para interpretar um
dendrograma, tome uma das parcelas, que sao 0s ramos
terminais do dendrograma. Siga até encontrar a primeira
Iid‘é’géo. Este é o primeiro elemento que foi ligado a parcela.
Esse “primeiro vizinho” pode ser outra parcela ou um grupo
de parcelas. Na escala ao lado do dendrograma veja o valor
no ponto da ligacao. Essa é a distancia (dissimilaridade)
entre os dois elementos. Vocé pode fazer isso com quaisquer
elementos do dendrograma.

Agora vocé pode criar e comparar os dendrogramas obtidos com analises de agrupamento com os
quatro diferentes métodos de ligacao:

par(mfrow=c(2,2))

clas.contla=hclust(as.dist(1l-sim.contl), method="single")
plot(as.dendrogram(clas.contla, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
simples")

clas.contlb=hclust(as.dist(1l-sim.contl), method="complete")
plot(as.dendrogram(clas.contlb, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
completa")

clas.contlc=hclust(as.dist(1l-sim.contl), method="average")
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plot(as.dendrogram(clas.contlc, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligagao
média")

clas.contld=hclust(as.dist(1l-sim.contl), method="centroid")
plot(as.dendrogram(clas.contld, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
centroide", ylim=c(0,0.7))

Entendendo o que foi feito com cddigo acima:

1. Para fazer varios graficos em uma mesma janela foi alterado o parametro
mfrow da funcao par

par(mfrow=c(2,2))

O primeiro valor indica o nimero de linhas e o0 segundo o nimero de colunas em
gue sua janela gréfica sera dividida. Para retornar ao padrdo inicial de apenas um
grdfico por janela basta digitar

par(mfrow=c(1,1))

ou fechar a janela do grafico atual. Quando vocé chamar outro grafico uma nova
janela no padrao inicial vai se abrir

2. Para usar diferentes métodos de ligacao foi alterado o argumento method da
funcao hclus. Veja exemplos nos codigos da secao anterior.

Agora vamos fazer o dendrograma da analise de agrupamento para nossa amostra das comunidades
discretas, usando o método de ligacdo média (UPMGA). Para isso:

1. Calcule a matriz de similaridade Bray-Curtis e guarde em um objeto (sim.disc no caso):
sim.disc=sim(amost.disc, indice="bc")

2. Rode a andlise de agrupamento e guarde em outro objeto do R (clas.disc no caso):
clas.disc=hclust(as.dist(l-sim.disc), method="average")

3. Faca o dendrograma, aplicando a funcao plot ao objeto criado com a analise:

plot(as.dendrogram(clas.disc, hang=-1), ylab="Bray-Curtis",main="Ligacao
média")

E, por fim, vocé pode criar e comparar os dendrogramas obtidos com analises de agrupamento com

os quatro diferentes métodos de ligacao também para as comunidades discretas:

par(mfrow=c(2,2))
clas.discla=hclust(as.dist(1l-sim.disc), method="single")
plot(as.dendrogram(clas.discla, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
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simples")

clas.disclb=hclust(as.dist(1l-sim.disc), method="complete")
plot(as.dendrogram(clas.disclb, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
completa")

clas.disclc=hclust(as.dist(1l-sim.disc), method="average")
plot(as.dendrogram(clas.disclc, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
média")

clas.discld=hclust(as.dist(1l-sim.disc), method="centroid")
plot(as.dendrogram(clas.discld, hang=-1), ylab="Bray-Curtis", main="Ligacao
centroide", ylim=c(0,0.7))

Agora é so voce...

1. Explique as diferencas entre os resultados das analises de agrupamentos com diferentes
métodos de ligacao aplicados a mesma amostra, como as que fizemos na se¢ao anterior.

2. Compare os dendrogramas das comunidades continuas e discretas usando um mesmo método
de ligacao e interprete as diferencas entre as duas comunidades em relacao ao gradiente
amostrado.

 Para responder a primeira pergunta vocé precisa
entender os algoritmos de ligacao. Veja a o 6timo
& resumo do curso de analises multivariadas de Alan
Fielding.

Para saber mais

e Analise de agrupamento na Wikipedia

e Método de centroide na Wikipedia

¢ Clustering and Classification methods for Biologists: site do excelente curso de Alan Fielding.

e Manly, B. 2008. Métodos Estatisticos Multivariados: Uma Introdugao. 3 Ed. Artmed, Porto Alegre.
(Uma das melhores introdugées a técnicas multivariadas para biélogos).

 Valentin, J. 2012. Ecologia Numérica: Uma Introdugao a Andlise Multivariada de Dados
Ecoldgicos. Interciéncia, Rio de Janeiro. (Outro étimo texto introdutdrio)
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» Legendre, P., & Legendre, L. 2012. Numerical ecology. Elsevier, Amsterdan. (o livro de refréncia
de ecologia numérica. Completo e didatico, mas é uma leitura mais avanc¢ada).
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1)

http://pt.wikipedia.org/wiki/Algoritmo
2)

o valor na célula[1,4] é o mesmo da célula [4,1], lembra-se?
3)

fazemos isso colocando valores NA nessas posi¢cOes da matriz. NA é o codigo do R para dado faltante
(Not available)
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