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Le gène de l’innovation est en nous 

Le logiciel R 
• Logiciel pour les calculs statistiques et graphiques :  

– Plusieurs versions existent Windows, Mac, Linux… 

– Gratuit, Open source et collaboratif 

– Installé sur l'ensemble des nœuds de DGA20. 

 

• Un langage de programmation simple 

– Proche du shell et/ou des mathématiques 

– fonction(arg1,arg2,…,argN) 

– Le résultat est un objet que l'on pourra manipuler / exporter facilement  

– Ex: corrélation entre n variable matrice n lignes, n colonnes 

• Des arguments obligatoires et d'autres avec une valeur par défaut :  

– Si les options par défaut conviennent : 1 ou 2 arguments par fonction  

– Si on veut personnaliser : on précise chacun des arguments  

• C'est grâce à cette personnalisation l'on peut (entre autres) faire de beaux 
graphiques ;-) 
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R : Une infinité de fonctionnalités grâce aux packages  

 • Package : module additionnel 
• 8029 packages disponibles sur le CRAN (Comprehensive R Archive Network) 

 

• E-cafe à venir : 
– ggplot2 make beautiful graphics 
– dplyr : fast data manipulation. 
– Rmarkdown : export your report as an HTML, pdf, or MS Word doc, or a 

HTML or pdf slideshow 

• Quelques packages utiles pour les stats et la bio 
– lme4 / FactoMineR : analyses de variances (entre autres) 
– glmnet pour le Lasso et l' elastic-net 
– GenABEL : an R library for genome wide analysis  
– BioConductor : série de packages dédié à la bioinformatique 

– (Biomart: accès à Ensembl depuis R) 

• Et même… 
– Rcmdr (Windows) : pour faire du R en "clique-bouton" 
– haven/foreign/sas7bdat : lire base SAS ou Stata 
– XL connect : lire fichier excel (sans passer par un csv) 
– ggmap :  télécharger une carte google map -> données spatiales 

 • Souvent plusieurs commandes pour une même action :  
   commande de base, commande du package A, … commande du package N 
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Notions de base : ouvrir et quitter R 
# Lancer R : taper R dans un terminal 

 

 

 

 

 

 

 

 

# Quitter R : taper q() 

 
# Répondre oui, non, annuler pour sauvegarder ou pas une image de la session 
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Exécuter un script 

# Dans un terminal, on ouvre R 

# On copie-colle depuis un éditeur de texte. 



Le gène de l’innovation est en nous 

Executer un script (emacs) 

 

# On ouvre un .r avec EMACS 
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Notions de base : recherche d'aide 

 

# On peut aussi appeler l'aide avec ? 
?print 
# Si on ne sait pas quel est le nom de la fonction -> on demande à  google ;-) 
# On peut aussi utiliser help.search() mais ce n'est pas hyper pratique…. 
help.search("linear models")  

# On a une description générale , le détail 
de l'ensemble  des options et des exemples 
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Notions de base : les objets 
• Opérateur assigner :  " <- ", "=" , "->"  

• Assigner une valeur à une variable, crée l'objet s'il n'existe pas, remplace sa valeur sinon 

• Les types de variables et types d'objets  
• Variable : numérique, logique, caractère, facteur 

• Vecteur = une série d'éléments (numérique/caractère) 

• Matrice = une série d'éléments de même nature (numérique/caractère)  ordonnée en i lignes et j colonnes  

• Tableau = une série d'éléments pouvant être de nature différente ordonnée en i lignes et j colonnes 

• Liste = une série d'objets quel que soit leur nature 

• Les noms des objets 
• Doivent commencer par une lettre 

• Ils peuvent contenir des nombres, des points et des underscores ("_") 

• R est sensible à la casse : M n'est pas la même chose que m 

• Pour afficher la valeur d'une variable 
• Il suffit de taper son nom (correspond à un appel en interne à la fonction print() ) 

• Pour qu'elle apparaisse dans la log ou dans une boucle il faut faire appel à print. 

• Pour sélectionner des éléments : écriture mathématique  
• vecteur[i] : ième élément du vecteur 

• matrice[i,j], tableau[i,j] : ième ligne, jème colonne 

• matrice[m:n,] : Lignes m à n toutes les colonnes 

• tableau[,c(i,j,k)] : toutes les lignes, colonnes i,j,k  
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Notions de base : Import de données 
(cas simple)  et utilisation de variables 

# On aurait pu mettre le paste directement dans le setwd  
sans passer par la variable REP :  
setwd(paste("/big/save/DATA/C4/fert/r",race,"/RES/",car,sep="") 

# On écrit un  commentaire avec # et on importe le jeu de données  

# Si elle n est pas entre guillemets, R cherchera à utiliser une chaine de caractère comme une variable 

# Equivalent au shell REP=/big/save/DATA/C4/fert/r$race/RES/$car  

# Ici : les options par défaut fonctionnent : séparateur " " ou tabulation, pas d'entête,  décimale ".", pas de données manquantes  

# Utiliser une variable pour créer une chaine de caractère : la commande paste()  

# Import depuis le web : on rentre l'adresse web du fichier à la place du chemin sur le disque 
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Import des données : Options utiles 

# 8 éléments car champ vide pour -logP 

# Il y a un ordre par défaut pour l es arguments  
 si on ne le respecte pas il faut préciser 
 de quel argument il s'agit :  
 dataGS3 <- read.table(sep=";", header=T, file="monfichier.txt") 
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EX 1 : Import des données et vérifications 

 
# head() ou tail() permettent de regarder 

quelques lignes du jeu de données 
 

# Rq : on pourrait faire data[1:5,] 

# summary() donne des infos 
min, max, nb de niveau… 

# On importe le fichier index qui lui nécessite des options 

# On importe le fichier bull qui lui aussi nécessite des options 

Facteur :  niveaux et 
occurrences par niveau  Numérique : min, max, mean 

 
#Vérifier la nature des variables 

Numérique: min/max/mean 
Facteur: nb de modalités 

Caractère : Character 
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EX 1 : Changer le type de variable 

 

On aurait pu éviter cette manipulation :  
En indiquant la nature des variables dès l'import de données : colClasses 
En empêchant la convertir les chaines de caractères en facteur : stringsAsFactor 

# On recode avec : as.factor(), as.numeric(), as.character() 

# On vérifie  que les modifs ont fonctionné 

# Commande class(), connaitre le type de variable 

Plus de min/max pour MOIS/ANNEE 
Plus les modalités pour bull et DANAIS 
Facteur , caractère  
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Créer une nouvelle variable,  
calculer l'âge des animaux à partir des DANAIS 

# On tape le nom ou la position de la nouvelle 
variable et les valeurs qu'on veut lui attribuer 

# On lui dit que DANAIS est une 
date au format jj/mm/aaaa 

# Utilisation de Sys.Date() pour 
avoir la date systeme 

# On calcule et on arrondit avec round 

# On regarde les lignes 10 à 15 
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Créer une nouvelle variable, 
 Faire des classes à partir d'une variable numérique  

# Elle prend en entrée le nom de la variable à découper et les points de coupure 

# On transforme l'âge en mois en classe d'âge 

# On regarde le résultat avec un head() 

# On regarde le résultat avec un summary() 
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Réordonner et renommer les variables 

# Eliminer une colonne du fichier bull 

# On crée un nouveau dataset qui contient certaines  colonnes du dataset initial 
# Ici on sélectionne les colonnes par leurs noms 

# Les noms sont faux, la colonne pays est en 2 
# On renomme les variables de bull2  

# On change la valeur 
du 3ème élément 

# On aurait pu les choisir à partir de leur numéros 
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Sélection des lignes : principe 

 

# A garder en tête pour la sélection sur une colonne du jeu de données 

# which facultatif que si on redirige 
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Sélection des données 

 

# Pourtant les animaux gardés ne sont pas les bons 

Double condition :  
On ne double pas les et "&" ni les ou "|" 

Elément d une liste 
 
 
 
Négation d une condition 



Le gène de l’innovation est en nous 

Modifier certaines lignes 

# On change les valeurs des éléments sélectionnés 
 

# On ne peut pas créer de nouvelles  
modalités sur une variable facteur 

# On regroupe les classes d'âge <12 mois et supérieur à 36 mois 

# Sur le principe on  peut 
remplacer le vecteur des 
éléments sélectionnés par  
n' importe quel vecteur de la 
même dimension 
 

# On crée un vecteur qui répète L fois "<12" avec rep # On explicite ici ce que R a 
fait en interne sur le >36  

# On remplace par le même vecteur + 5 
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Statistiques variables qualitatives 

 

# Nb de niveaux et nombre d'occurences 
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Variables quantitatives,  
summary vs table 

 
# Il affiche les 100 premières modalités 

# Il affiche tout  
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Statistiques variables qualitatives 
# Nb de niveaux et nombre d'occurences # Table de contingence table() 

# On ajoute prop.table pour avoir les proportions 

# Et round avec une option,  pour 
arrondir au  3ème chiffre 
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Statistiques variables quantitatives 

# Le résultat est un vecteur, si on veut le quantile 
75%, il suffit de sélectionner le 4ème élément  
quantile(index[,3))[4] 



Le gène de l’innovation est en nous 

Stat variables quantitatives 
# On change l option par defaut pour garder  
toutes les observations avec infos sur les 2 colonnes 
# On évite ainsi de supprimer toute la ligne. 

# Par défaut il ne traite pas les variables avec NA 

# Avec les options par défaut les graph sont 
moches sous R aussi ;-) 
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Statistiques par groupe 
 

# Fonction by : applique la fonction 
à chaque niveau du facteur,  

# Moyenne de l INEL pour chacun des pays  

Pour avoir les moyennes sur plusieurs colonnes colMeans 
# Moyenne des colonnes 10 à 14  pour chacun des pays  
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Tri sur une ou plusieurs colonnes 
et export d'un fichier 

 

# On veut les lignes triées selon la colonne INEL et les 
colonnes 1,2,3,10,11,12 

# On s'aperçoit que dans l'ordre croissant, 
# On ajoute l'option decreasing=TRUE 

# Si on veut trier sur plusieurs colonnes 

# On récupére les numeros des 100 premiers 
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EX : Exploitation des sorties de GS3 
Les options du merge 

# Si le nom de variable est différent  entre les 2 dataset 
# On remplace le by de tout à l'heure  par by.x , by.y  

# Par défaut R conserve uniquement les éléments communs aux 2 fichiers 
# On ajoute les options all, all.x  all.y pour conserver  l'ensemble des éléments de X et/ou Y  

#  Le merge classique ne peut fusionner les fichiers que 2 à 2 
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# rbind permet de concaténer les lignes, 
Il existe aussi cbind pour accoler deux fichiers sur la base des colonnes 

# unique permet d'éliminer les doublons 

# On élimine les lignes non dupliquées pour col 2 et 3 

# On aurait pu faire le tout en 
 une seule étape avec un "ou"  

Manipulation de lignes 
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Aller + loin 

Personnalisation des graphiques 
Lancement en batch et passage d arguments 

Programmation if/for 
 

Apply et autres fonctions  
Quelques commandes utiles 
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Améliorer son graph : titre et noms des axes 
Et options spécifiques à l'histogramme 

# Couleur  de remplissage 

# Couleur des contours 

# Nombre de classes 

# Afficher le nombre par niveau 

# Augmenter la taille du titre 
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Améliorer son graph :  
choisir ses couleurs 

 

# Il existe plusieurs "palettes" par defaut : la + classique est rainbow  
# terrain.colors est un peu moins aggressive pour les yeux  que le rainbow  
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Améliorer son graph : diagramme circulaire 

#  On fait une table contenant les comptages avec table() 

#  localisation, étiquette de légende, couleur, type de point, 15 = petit carré 
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# Pour arrondir à une décimale près 
# On arrondit en dessous et on divise 
# On arrondit au dessus et on divise 
 

# Abscisses 
# Ordonnées 
# limites de l axe des abscisses 
# couleur en fonction de la colonne BTA 
# On veut des lignes 
# Nom des axes 
# Taille des points ratio par rapport à 1 
# Nom du titre 
# Taille du titre 

Améliorer son graph : nuages de points 
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Améliorer ses graphs : ajouts d'éléments 

 

 
 

# couleur bleue 
# On veut des points "." 
 
# On ne veut pas d axe des abscisses 

 

 
 

 

# On prépare la création du nouvel axe 
# avec une marque sans  texte tous les 0.01 
# avec une marque avec texte tous le 0.1 

 

 
 

 

# On ajoute l axe en 2 fois une pour les marques tous les 0.01 puis tous les 0.1 

 

 
 
 

# On ajoute une ligne verticale 

 
 
 

 

# On ajoute des points 

 

 
 
 

# On ajoute du texte 

 
 
 

 

# On ajoute une ligne verticale en pointillé 
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Améliorer ses graphs 
avec les bonnes options on peut (quasiment) tout faire  
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Une palette de couleurs + fournies 
qu'un catalogue de peinture 

• http://www.stat.columbia.edu/~tzheng/files/Rcolor.pdf  

• Pour les + connaisseurs : définition des 
couleurs avec rgb(x,y,z) 

• Paramètre alpha pour gérer la transparence, 
utilisable aussi sur couleurs par défaut 

Rcolor.pdf
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Export de graphique et mise en page 
# Pour exporter un graph : on redirige la sortie graphique 

 pdf("fichierGraphique.pdf") 

  plot(res$pos,res$logP) 

 dev.off() 

• On peut définir le format et l'orientation  

• Syntaxe identique avec jpeg(), png(), on peut définir le format et la résolution 

• Attention avec pdf il stocke les infos pour chaque point donc cela peut être très lourd pour des 
graph de détection de QTL. 

# Si on veut plusieurs graphiques dans la même sortie, 

• Avec un pdf il créera de nouvelle page jusqu'au dev.off() 

• Pour un jpeg, png il faut indiquer la mise en page avec layout() 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 # On peut aussi définir les marges intérieures et extérieures : par(mar(c(a,b,c,d),oma(i,j,k,l)) 
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Lancer un script R avec passage d'arguments 
 

 Rscript R CMD BATCH 

# Dans le terminal avec Rscript 

# Dans le terminal avec R CMD BATCH 

# Dans le script R avec Rscript 

# La log est redirigé mais ne contient  
que ce qu'on lui demande d'imprimer 
# Elle ne contiendra pas les éventuels messages 
d'erreur. 

# Les arguments que l'on veut sont en 6 et 7 

# Il y a un certain nombre d arguments par défaut 

# On indique script arg1 arg2 et > nom de la log 

# On indique -arg1 -arg2 script et nom de la log 

# Dans le script R avec R CMD BATCH 

# Le nombre et la valeur des arguments par défaut  
est différente : save / restore  

# Les arguments que l'on veut sont en 7 et 8 et ont des tirets 

# La log se place dans le fichier spécifié et contient tout.    

# Selon la méthode voulu : le  script R est différent 
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Lancer un script R avec passage d'arguments 

  Pour avoir une solution qui marche dans les 2 cas 

 Un peu galère mais possible de faire passer des variables avec R CMD BATCH 
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Aller + loin : Conditions et boucles 
Somme des probabilités par intervalles 
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Modulo et appartenance à un vecteur  

# Si on veut regarder si ce que l on fait marche, on affiche les valeurs pour certaines lignes 

# 4mn pour 25 000 lignes  c'est long !!!  Il vaut mieux éviter les boucles en R… 
 

# On imprime les i multiples de 1000 
 

# On imprime si i appartient au vecteur 
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Apply et autres fonctions (1/3) 
 

# Principe de base : appliquer une même fonction à plusieurs éléments 

# Il existe d'autres fonctions de la famille des apply, lapply, sapply… 
# Les différences se font sur le format d'entrée et de sortie  
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Apply et autres fonctions (1/3) 
 # La fonction by pour les statistiques par groupe fait partie de cette famille 

# Il y a aussi tapply et aggregate  

# Mon préféré : aggregate : on peut fusionner et exporter résultat directement 
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Apply et autres fonctions (3/3) 

 

# Là ou ça devient intéressant c'est qu'on peut créer ses propres fonctions 

# On peut créer la fonction en dehors du apply/aggregate 
 
# Ex : la somme des probabilités par intervalle #  3 sec contre 4 mn pour la boucle 

# Un exemple en +  sur un test de proportion ligne à ligne dans le script  
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Commandes assign(), get() 
Import de fichiers avec des noms similaires 

# On fait une boucle 

# On donne un nom temporaire 

# On donne le nouveau nom 

# On regarde la taille du dataset  
# get est l inverse de assign,  chercher le jeu de 
données qui a le nom demandé  
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Commandes système 

# Pour regarder tous les objets de la session # Pour effacer un élément 

ls(), rm(), file.exist(), file.info(), file.copy,file.remove(),dir.create(),SysGlob(), system() 
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Installer un package / Lire une base SAS 
# Installer un package  

install.packages("haven") 

 

# Option lib : Emplacement où l'on veut sauvegarder le package  par défaut 

# Option repos pour ne pas avoir à cliquer pour choisir un miroir CRAN 

 

install.packages("haven", repos="http://cran.us.r-project.org" , lib="/bao/R/3.2.3/library") 

http://cran.us.r-project.org/
http://cran.us.r-project.org/
http://cran.us.r-project.org/
http://cran.us.r-project.org/
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Et maintenant à vous de jouer ! 

Tout le script sous DGA12 et DGA20 

/home/choze/TD_R/script_TD.r 


