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Kdyz mame néjaké vzorky charakterizované vice proménnymi (tj. druhy, charakteristikami
prostfedi, nebo vzacnéji morfometrickymi méfenimi) a chceme védét, jakym zplsobem se
liSi, nebo jaké jsou nejsilngjsi gradienty podle kterych se vzorky obménuji, mizeme pouzit
nékterou z nepfimych ordinaci (PCA, CA, PCoA, NMDS). Do nepfimych ordinaci
nevkladame zadné naSe predstavy o faktorech, které nase vzorky ovliviuji. Pokud bychom
takové predstavy méli a chtéli otestovat, zda-li jsou spravné, napfiklad kdybychom chtéli
védeét, jak spoleCenstvo reaguje na gradient vihkosti nebo rizné typy zasahd, nebo jestli se
nase spoleenstvo méni v Case, pokud mame opakovana pozorovani, méli bychom pouzit
pfimé ordinace jako jsou RDA, CCA nebo dbRDA.

Teorie: jak si vybrat mezi PCA, CA, PCoA a NMDS

Snad plati obecné&, Ze kdyz si pro proménné prostfedi zvolite PCA a pro druhovou matici
PCoA, tak nic nepokazite. Pokud tedy mate dojem, Ze vaSe data nijak nevybocCuji z béznych
dat, se kterymi v ekologii spole€enstev pracujeme (kontinualni proménné prostfedi pro PCA,
fytocenologické snimky, vzorky spoleCenstev rozsivek nebo hmyzu pro PCoA), tak se

nasledujicim odstavcem nemusite moc trapit.

To ovSem neznamena, Ze by ostatni metody byly néjakym zplsobem Spatné, jsou jen
podstatné méné univerzalni. Hlavni a v podstaté jediny rozdil mezi PCA, CA a PCoA je
metoda vypocCtu nepodobnosti. Zbytek algoritmu, ktery rozklada variabilitu na jednotlivé
ordina¢ni osy je stejny. PCA je zaloZzena na euklidovské vzdalenosti, jinymi slovy tedy k
vypoctu pouziva pfimo hodnoty z druhové matice nebo matice proménnych prostfedi. Tim
vznika tzv. problém dvojitych nul, tedy situace, kdy absence stejného druhu déla dva vzorky
podobnéjsi. Kdybychom pouZzili tfeba Bray-Curtisovu matici nepodobnosti, absence stejného
druhu podobnost dvou vzork(li neovliviuje. Nelze jednoznacné fict, co z toho je vice
spravné. Muzeme si ale popsat, jaky vliv to bude mit na nase data. Pokud mame kratky
gradient a silny kontrast mezi dvéma typy stanovist, nebo typy zasah(, skuteénost, Ze

sdilena absence stejného druhu zvySuje podobnost mezi vzorky nam nemusi vadit a nékdy



nam muaze dokonce pomoct. U proménnych prostiedi tento problém nenastava, protoze tam
obvykle mivame nenulové hodnoty pro vSechny lokality/vzorky. Kdyz ale v druhové matici
mame Vétsi pocCet stanovist a obecné vice heterogenni datovy soubor, tak nam dvojité
absence mulzou vysledek modelu zasadné ovlivnit a vygenerovat vysledek, ktery nedava

uplIné dobry smysl. V takovém pfipadé je CA, PCoA nebo NMDS lepsi metoda.
Krystof ani Klarka nevédi, kdy by pouzili CA nebo DCA, az to jednou zjisti, tak to sem doplni.

Kdyz se rozhodneme pouzit metodu zaloZenou na nepodobnostni matici, mame na vybér
mezi PCoA a NMDS. Zatimco PCoA je vice konvenéni ordinace zalozena na rozkladu
variability po eigenvektorech, tedy jednotlivé osy maji vyznam a lIze je interpretovat nezavisle
na sob&, NMDS funguje uplné jinak. Pro NMDS nejprve vymezime ring, ve kterém se muze
realizovat, ve formé poctu ordiacnich os. NMDS se poté snazi iterativnim algoritmem do
toho prostoru vméstnat nasSe vzorky tak, aby minimalizovala rozdil mezi vzdalenostmi mezi
lokalitami v tomhle ringu a jejich skute€nymi nepodobnostmi. Tento rozdil pak né&jakym
zpusobem secte a vyjadfi ho hodnotou tzv. stresu. Kdyz je hodnota stresu pfilis velka, tedy
nad 0.2, v nejhor§im pfipadé 0.3 (arbitrarni threshold), hodi se dat NMDS vice prostoru ve
formé& dalSi osy, a tim jeji stres snizit. VétSinou zobrazujeme pouze 2 a maximalné 3 osy,
protoZe ve vice osach se Spatné orientuje. Nékdy se ale déla to, Ze modelu dame k dispozici
0 jednu osu navic nez chceme zobrazit, prosté abychom mu umoznili nékam tu zbytkovou

variabilitu uklidit.

© Klaus Rudloff, Berlin

Tohle je moko skalni. Moko je bratranec morc¢at a kapybar, Zije v jizni Americe a o ordinacich

nevi vibec nic. Nebud jako moko a pokracuj ve &teni.



Praxe: jak na ordinacni analyzy v Rku

Abychom mohli data o druhovém slozZeni spoleCenstev modelovat pomoci ordinaci, musime

je ulozit do tabulky (které fikame druhova matice) v tzv. wide formatu:

e Druhy po sloupcich

e Vzorky/lokality po fadcich

e Hodnoty presence a absence (1 a 0) nebo abundance (obvykle logaritmicky
transformované, protoze jinak maji méné nebo i bézné Casté druhy v modelu

zanedbatelnou vahu)

Druhy >
Acer Acer Ac_hlllea_ Acinos Adonis Aegopodium Agrimonia
millefolium . . . .
campestre_7 pseudoplatanus_7 — arvensis_6 vernalis_6 podagraria_6 eupatoria_6
1 0 ) 2 0 2 1 0
E 2 0 0 2 0 0 ) 0
©
X 3 0 ) 2 0 2 ) 0
e
E 4 0 ) 2 0 2 ) 0
E 5 0 0 2 0 3 ) 0
> 6 0 0 2 0 2 ) 0
7 0 ) 0 0 0 ) 0
8 ) 2 0 0 ) 0
9 0 ) 0 0 ) 0

10 0 0 2 0 0 0 0

Pfi nahravani druhové matice do R musime vzit v potaz, jakého typu je soubor, ve kterém
mame druhovou matici (jakou ma koncovku). Pokud je to csv soubor (textovy soubor s
oddélovaci), pouzijeme funkce read csv () nebo read.csv (). Tyto funkce jsou témérf
identické, ale ta prvni vam data ulozi do R jako “tibble”, ta druha jako “data.frame”. Mlzete si
zkusit porovnat rozdily a pokracovat s formatem, ktery vam vice vyhovuije, je to jen otazka
vkusu. Funkce read csv () je soulasti tidyverse. Pokud mame data oddélena
stfedniky a ne ¢arkou, coz muze nékdy generovat Cesky excel, mizeme pouzit funkci
read csv2 (). Pokud se jedna o excelovsky file, ktery ma obvykle koncovku xIsx, miZzeme
pouzit funkci read excel () nebo read xlsx (), které jsou v knihovné readx1. U téchto
funkci specifikuieme argument sheet. Mlzeme pouzit jméno listu (sheetu) nebo jeho

poradi.

spe <- read_excel('data/LimestoneQuarries_Aucheno/Aucheno_sum.xlsx', sheet = 1)



Ted mame v spe uloZzenou druhovou matici. Pfed fitovanim ordinace mlzeme, ale
nemusime, provést nékolik mezikrokl, které zalezi na typu dat, se kterymi pracujeme.
Napfiklad tato kfisi data maji velké mnozstvi druhd, které jsou jen na jedné lokalité, coz by
neumérné zvétSovalo nepodobnost mezi vzorky a vznikl by tim trochu chaos. Proto tyto

druhy odstranime. To mizeme udélat takto:

spe <- spe[, colSums(spe > 9) > 1]

Funkce colSums (spe > 0) seCte pocet nenulovych hodnot ve sloupcich matice, tedy

udéla vektor frekvenci druhl (pocet vzork(, ve kterych se druh vyskytuje). Potom se
zeptame, kde je frekvence vétsi nez jedna a dostaneme logicky vektor obsahujici TRUE a
FALSE podle toho, jestli jednotlivé druhy tuto podminku splfuji. Na zakladé toho vybereme
pouze ty sloupce z druhové tabulky, pro které je podminka TRUE, tedy se vyskytuji na vice
nez jedné lokalité. To stejné se da udélat i v dplyr chainu, mozna trodku elegantnéji.

Pouzivejte prosim to, co se vam libi vic.

spe <- spe |»>
select(where(~sum(.x > 0) > 1))

V druhové matici mame data o abundancich, které bude lepSi logaritmicky transformovat.
Protoze data obsahuji nuly, pouzijeme funkci loglp (), ktera ke kazdé hodnoté pred

logaritmovanim pficte 1. Tento krok mizeme udélat bud samostatné pred vlastni analyzou:

spe.log <- loglp(spe)

Anebo jej rovnou integrujeme do funkce, ktera nam pocita ordinaci:

capscale(loglp(spe) ~ 1,...)

V této fazi mizeme zacit se samotnou ordinaci. PCoA pocitame funkci capscale (), ktera

ma tyto argumenty. Jako vzdy je ale pro hlubsi pochopeni skvélé si preCist dokumentaci

funkce: capscale function - RDocumentation.

e formula: pfed vinovku zadavame druhovou matici. Kdyz pocitame PCoA, tak za ni

umistime jednicku, formula tedy vypada takhle (spe ~ 1). Pokud bychom poditali


https://www.rdocumentation.org/packages/vegan/versions/1.11-0/topics/capscale

pfimou ordinaci dbRDA, pouzZijeme stejnou funkci, ale misto jedni¢ky vkladame
prediktory.

e method: pro metodu pouZitou k vypoctu matice nepodobnosti. Pokud bychom pouZzili
“euclidean” ziskali bychom PCA misto PCoA. Methoda “bray” pocita
Bray-Curtisovu nepodobnost, pfipadné Sorensenovu, pokud mame
prezencni/absenéni data. Tady si mizeme pfipomenout, Ze Bray-Curtis a Sorensen
jsou uplné stejné algoritmy, liSici se jen tim, jestli pocitaji s abundancemi nebo jen
jedni¢kami a nulami pro prezenci/absenci.

e sqgrt.dist: odmocnéni nepodobnosti, je to jedna z moznosti, jak zabranit vzniku
imaginarnich os s negativnimi eigenvalues. Nejprve tento argument ignorujte, kdyz
vam ale model bude fikat, Ze mate néjakou imaginary variabilitu, tak to tam prosté
pridejte a vétSinou se to tim spravi.

e Dbinary: zatim nevim, co to pfesné déla, ale prosté to tam dejte. :-)

pco <- capscale(spe.log ~ 1, method = 'bray', sqrt.dist = T, binary = F)

V objektu pco nyni mame vysledek ordinace. Tim, Ze ho pustime do konzole si ho mizeme
prohlédnout. Moc od toho ale necCekejte. :-) Vlastné tam uvidite akorat eigenhodnoty pro
jednotlivé osy a jejich soulet. Tato Cisla sama o sob& nemaji zadny velky vyznam
(respektive néjaky maji, ale nam to neni moc platné). Kdyz ale eigenhodnoty jednotlivych os
vydélime celkovou variabilitou (tedy souétem vSech eigenvalues), dozvime se, jaky podil
variability vysvétluji jednotlivé osy. Pro pfevedeni na procenta vynasobime 100. To Ize udélat

takhle elegantné:

eigenvals(pco) / sum(eigenvals(pco)) * 100

Co s témito hodnotami? V prvé fadé by nam mély poslouzit k vybéru poctu os, které chceme
zobrazit. Ten vybirame tak, ze se divame, kde vysvétlena variabilita nahle rychle klesne.
VétSinou ale nezobrazujeme vice nez tfi osy, takZze nam to akorat tak napovi, jestli zobrazit
dvé nebo tfi osy. | kdyz nékdy témér v8echnu vysvétlenou variabilitu vysvétli jedna osa,
vzdycky zobrazujeme minimalné dvé. Pak je také dobrym zvykem informaci o vysvétlené
variabilité pfidat do popiski os, abychom ukazali, jak dobfe tyto osy spole€enstvo
reprezentuji. Jaké hodnoty vysvétlené variability jsou dobré a které Spatné? To se tézko
popisuje. (= Zalezi na poctu vzorkl a celkové variabilité. Kdyz mate malo vzork( (tfeba 10),
Cekejte i pomérné vysoké procento vysvétlené variability dosahujici az 50% a moznai vic. S

vétSim mnozstvim vzorkd (50 az 100) i druht ale tohle Cislo malokdy pfesahuje 20%. DalSi



constrained ordination axes

Ordinace jako obrazek (s pomoci ggplotu)

Kdyz ted mame model spocditany a vime, kolik os chceme zobrazit, je na ¢ase z modelu
udélat obrazek. V dnesni dobé je standardnim postupem pouzivat pro vizualizaci ggplot,
ktery je soudasti tidyverse package. Bohuzel v roce 2024 zatim neni na Ustavu botaniky
a zoologie zadny pfedmét, kde byste se ggplot naudili slusné pouzivat. Mrzi nas to a pevné
doufame, ze se to v brzké budoucnosti zméni. Nezoufejte ale, nastésti existuje nepreberné
mnozstvi velmi kvalitnich zdroju, kterym kraluje tato online ucebnice (odkaz pfimo na

kapitolu o ggplotu): 1 _Data visualization — R for Data Science (2e). Ordinacni graf totiz neni

modelu extrahovat soufadnice pro nase vzorky na osach, které chceme v grafu zobrazit, v
nasem pfipadé na prvni a druhé ose. A pak s nimi mizeme zachazet jako s jakymikoli jinymi
hodnotami, které chceme zobrazit v grafu. K tomu slouzi funkce scores (), ktera ma

nasledujici argumenty:

e choices: pro které ordinaéni osy chci vypsat soufadnice v ordinanim prostoru,
default je prvni dvé osy, pokud chci i dalsi, musim nadefinovat, napf. choices =
1:3 pro prvni tfi osy

e display: moznosti “sites” nebo “species”, podle toho, jestli chci vytahnout
soufadnice pro vzorky nebo pro druhy

e scaling: na co zaméfime pozornost, pokud je 3kalovani 1 (“sites”), lze
interpretovat vzdalenost mezi vzorky, pfi moznosti 2 (“species”) zUstavaji
zachované uhly vyjadfujici korelace mezi druhy (proménnymi), pfi Skalovani 3

(“symmetric”) nelze pfesné interpretovat ani jedno

e tidy: pokud je TRUE, pfevede vzniklou matici na data.frame, kde jsou spole¢né
druhy i lokality, nefunguje pak vybér zobrazeni vzorkii pomoci argumentu display .

Klidné to zkuste, prohlédnéte si vystup a podle toho se rozmyslete, ktery se vam libi

vic.

site.scores <- scores(pco, display = 'sites', scaling = 'symm') |>
as_tibble()

Pro tidy = T by vybér skoért pro vzorky vypadal takto:


https://onlinelibrary.wiley.com/doi/epdf/10.2307/3237168?saml_referrer
https://onlinelibrary.wiley.com/doi/epdf/10.2307/3237168?saml_referrer
https://r4ds.hadley.nz/data-visualize.html

site.scores <- scores(pco, scaling = 'symm', tidy = T) |>
filter(score == 'sites"')

Stejnou funkci mizeme pouzit i pro extrahovani skére pro jednotlivé druhy, jen zménime
argument display z hodnoty “sites” na “species”.

Pro uplIné nejjednodussi zobrazeni ordinaéniho modelu mizeme pouzit nasledujici call:

site.scores |>
ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +
geom_point()
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Ten vam vygeneruje tento velmi jednoduchy graf. Co z néj mizeme vycist? Zatim nic.
Abychom pochopili, které lokality za nadimi symboly stoji, musime si na skére lokalit napojit
hlavickova data. Ty si nejprve nahrajeme do R stejné jako druhovou matici a pak pouzijeme
pfikaz bind cols (), kterym prosté spojime, bindneme, obé tabulky k sob&. Vychazime pfi
tom z pfedpokladu, Ze vase druhova matice byla sefazena uplné stejné jako vase tabulka
proménnych prostfedi. Pokud to tak nebylo, mate velky problém. Radsi to teda jesté jednou

zkontrolujte.

env <- read_excel('data/LimestoneQuarries_Aucheno/Aucheno_sum.xlsx"',
sheet = 2)

bind_cols(env, site.scores)



# A tibble: 10 x &

site Treatment SpRich "Celkem N° MDS1 MDS2
<chr> <chr> <dbl> <dbl> <dbl> <dbl>
1 Cikanka Spontaneous 24 86 -0.0453 0.984
2 Cikanka Reclaimed 32 127 0.784 0.0916
3 Hvizdalka Spontaneous 28 190 -0.0311 -0.421
4 Hvizdalka Reclaimed 28 412 0.449 0.008660
5 Koneprusy Spontaneous 29 179 -0.503 0.337
6 Koneprusy Reclaimed 31 275 0.0779 -0.05083
7 Menany Spontaneous 17 157 -0.606 -0.362
8 Menany Reclaimed 26 124 -0.213 -0.708
9 Paraple Reclaimed 26 193 0.678 -0.132
10 Paraple Spontaneous 21 78 -0.591 0.255

Kdyz pfikaz bind cols () pustime pouze do konzole, akorat nam ukaze vystup. Abychom
mohli pokracovat, bud ho musime ulozZit do nového objektu, nebo jej prosté pfiloZzime k
chainu na generovani obrazku. A rovnou navic pfidame k fadku, ktery generuje puntiky
aes (colour = Treatment), abychom puntiky obarvili podle proménné Treatment, ktera

byla uloZena v datech o proménnych prostiedi.

bind_cols(env, site.scores) |>
ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +
geom_point(aes(colour = Treatment))
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No a super! Zacina to vypadat jako skute¢na ordinace.



Nevyzadany career advice. Tenhle graf svoji praci udéla a mozna by v nejhorS§im pfipadé
staCil i do diplomky. Pfiznejme si ale, Ze to prosté neni ono. Vzdyt grafy délané v R mohou
byt velmi informativni a zarover elegantni (Top R Graph Examples: A Curated Collection).
Muze v nich byt nejen poznani, ale i kousek uméni. Existuji i grafy interaktivni
(klaraklink.shinyapps.io/pladias_occ_models/), kde mizeme v hotovém grafu vybirat, co
pfesné zobrazit. Udélat ten nejlepSi graf pfesné podle vlastnich pfedstav se ale bohuZzel
budete muset naucit sami. Jestli na to ale mate jen trochu ¢asu, fakt to udélejte.
Nemyslim, tim, Ze to tak moc potfebujete pro dokonceni tohoto pfedmétu, pokud se ale
chcete vénovat ekologii nebo biologii obecné (v€etné ochrany pfirody), zpracovani dat je
prosté strasné dulezité, protoze tam ta prava ekologie a pochopeni pfirody teprve zacina.
Navic to posouva vasi pozici na pracovnim trhu o kategorii Uplné nékam jinam. Pfitom ta
cesta neni tak slozita a fakt staci zkouknout jen par videi na YT a hlavné zkouset, zkouset,

odpocivat, dat si kafe (tfeba od Casino Mocca | Kaveporkold) a zase zkouSet. ‘@ Co

vSechno mizeme s ggplotem délat, jak ménit barvy, tvary a velikosti symboll, jaké razné
geometrie tam muizZete vkladat si prosim pfectéte v jiz vySe sdilené knize R4DS (online!): 1

Data visualization — R for Data Science (2¢e), hodné se toho také muizete dozvédét v tomhle

cheasheetu: Data visualization with ggplot2 :: Cheat Sheet. Existuje taky asi tisic videi, které

vam muzou strasné moc pomoct, staci v YT vyhledavat ggplot2. Skvélé video vysveétlujici

zakladni princip ggplotu je tfeba tohle: ggplot2 explained in 5 minutes!, stejné jako ostatni

videa z kanalu Online Course on the Basics of R for Ecologists!

Tohle je vombat severni. Vombat severni ma stejné jako vombat obecny hranata hovinka a o
ordinacich nevi vibec nic. No a ted je na pokraji vyhynuti. Nastésti se jej ale dafi chovat v

zoologickych zahradach. Nebud jako vombat severni a pokracuj ve ¢teni.


https://r-graph-gallery.com/best-r-chart-examples.html
https://klaraklink.shinyapps.io/pladias_occ_models/
https://casinomocca.com/
https://r4ds.hadley.nz/data-visualize.html
https://r4ds.hadley.nz/data-visualize.html
https://rstudio.github.io/cheatsheets/html/data-visualization.html
https://www.youtube.com/watch?v=FdVy57oGJuc&ab_channel=RforEcology
https://www.youtube.com/@RforEcology

Druhy v ordinaci

Stejné jako vzorky mlzeme v ordinaénim prostoru zobrazit také druhy. Abychom dostali
soufadnice jednotlivych druhd v ordinanim prostoru, pouzijeme opét pfikaz scores (), jen
zmeénime argument display na “species”. Zaroven do pfikazu as_tibble (), kterym
pfevadime matici na tibble pfidame argument rownames, ktery fika, Ze se maji jména druhu

ulozena v rownames uloZit do nového sloupeCku nazvaného “species name”:

species.scores <- scores(pco, display = 'species', scaling = 'symm') |>
as_tibble(rownames = 'species name')

Uz ted mizeme promitnout druhy do ordinaéniho diagramu, ale nebude to moc pékné:

species.scores |>
ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +
geom_text(aes(label = species_name))
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AZ by se dalo fict, Ze vysledek je celkem Skaredy. Abychom se v grafu Iépe vyznali, je dobré
zkratit jména druht napf. na prvni tfi nebo C&tyfi pismena druhového a rodového jména.

Pomoci funkce mutate () pfidame do tabulky s druhovymi skéry sloupecek se zkratkami



druhovych jmen short name. Ze sloupce species name nejdiive pomoci funkce
word () vybereme prvni slovo (rodové jméno), pak z n€j funkci str sub () vybereme prvni
Ctyfi pismena. To stejné udélame pro druhé slovo, tedy druhové jméno, a nasledné obé &asti

spojime funkci str c (), které navic fekneme, ze mezi ty dvé Ctyfpismenné Casti ma vlozit

podtrzitko:
species.scores <- scores(pco, display = 'species', scaling = 'symm') |>
as_tibble(rownames = 'species_name') |>

mutate(short_name = str_c(species_name |> word(l) |[> str_sub(1, 4),
species_name |> word(2) |> str_sub(l, 4),
sep = '_"))

Do ordina¢niho diagramu ted promitneme zkratky druht a dostaneme o néco prehledné;si

graf. Stale to ale neni Uplné ono.

species.scores |>
ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +
geom_text(aes(label = short_name))
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Velmi uziteCna pro prehlednéjSi zobrazeni vétsiho mnozstvi popiskl v grafu je funkce
geom_text repel () z baliCku ggrepel, ktera posune popisky tak, aby se navzajem co
nejméné prekryvaly (tedy aby se vzajemné odpuzovaly, spojitost s repelentem neni
nahodna):

species.scores |>
ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +
geom_text_repel(aes(label = short_name), max.overlaps = Inf)
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Pofad je v tom ale docela zmatek i kdyz se snazime promitnout jen asi 50 druh(. Nejvétsi
chumel popiskl uprostifed ordina¢niho diagramu nam navic nic moc o gradientech v datech
nefika (druhy uprostfed nejsou nijak vyrazné vazané ani na jeden z hlavnich gradientu, které
predstavuji zobrazené osy). Dost pravdépodobné se dostanete do situace, kdy mate v
druhové matici druhi mnohem vic, takZze se bude hodit naucit se vybrat ty, které nejlépe
koreluji se zobrazenymi ordinacnimi osami. V PCA a CA je mozné vybér nejlépe fitujicich
druhll nebo proménnych provést pomoci funkce goodness (). Pro PCoA to fungovat
nebude, protoze pocitd s matici nepodobnosti a ne s druhovou matici pfimo. Je potfeba
provést srovnani post-hoc pomoci funkce envfit (), kterd nam povi, jak dobfe jednotlivé
druhy koreluji se zobrazenymi ordinacnimi osami. Kromé& samotného ordina¢niho modelu do

ni zadavame nékolik argumentu:



e env: matici proménnych, pro které chceme zjistit korelaci s osami, pojmenovani env
od toho, Ze se funkce envfit () bézné pouziva pro pasivni promitani proménnych
prostfedi do nepfimé ordinace, Uplné stejné ji ale mizeme pouzit pro druhy. V
takovém pfipadé sem pfidame druhovou matici.

e display:nechame default “sites”

e choices: pro které osy chceme zjistit korelaci, default prvni a druha

e permutations: defaultné implementovany permutacni test s 999 permutacemi,
ktery vrati p-hodnotu, rozhodné nenahrazuje test vlivu dané proménné na druhové
sloZeni, k tomu je potfeba pfima ordinace, pro zrychleni vypo¢tu mizeme permutace

vypnout tim, Zze zadame 0

ef <- envfit(pco, env = spe.log, display = 'si', choices = 1:2, permutations =
0)

Sila korelace s ordina&nimi osami je ted schovana v objektu e £, mizeme ji z n&j vytahnout
jako vektor pomoci ef$SvectorsS$Sr a nejlepsi bude, kdyz hodnoty pfimo pfidame do
tabulky s druhovymi skory, abychom podle nich mohli tabulku filtrovat. V mutate () pfidame

dalSi sloupecek, do kterého tento vektor nahrajeme:

species.scores <- scores(pco, display = 'species', scaling = 'symm') |>
as_tibble(rownames = 'species name') |>
mutate(short_name = str_c(species_name |> word(1l) |> str_sub(1l, 4),
species_name |> word(2) |> str_sub(1, 4),
sep = '_"),
r = ef$vectorssgr)

Nez promitneme druhy do ordinaéniho diagramu, midzeme ted jednoduSe z tabulky vybrat
nejlépe fitujici druhy napf. tim, Ze vyfiltrujeme jen druhy s hodnotou r vétSi nez arbitrarné
zvoleny threshold, napf. filter(r > 0.25). (Mala poznamka: r je koeficient
determinace, &im je vétdi, tim je fit druhu lepsi.) Daldi moznosti je pouzit funkci
slice max (), ktera sefadi tabulku podle dané proménné (v nasem pfipadé r) a pak
vybere zadany pocet fadkl s nejvyssi hodnotou, takze sem mizeme zadat, kolik druhu se

ma v ordinaénim diagramu zobrazit.

species.scores |>

slice _max(r, n = 20) |>

ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +

geom_text repel(aes(label = short_name), max.overlaps = Inf)
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Skére druhli v PCoA vyjadfuje korelaci s ordinaénimi osami, spravné bychom méli druhy v
tomto ordinaénim diagramu zobrazit Sipkami pro smér a silu této korelace. Pro Sipky
pfidame do ggplotu dalSi vrstvu geom segment (). Této funkci zadame, Ze vSechny Sipky
maji zaCinat v bodé (0, 0) a koncit v bodé definovaném skoéry daného druhu. Aby se nam
Sipky neprekryvaly s jejich popisky, posuneme popisky druht po osach o kousek dal tim, ze
k jejich soufadnicim pfi¢teme malou hodnotu, kterou vynasobime znaménkem dané
soufadnice pro posun dal od nuly. Funkce geom segment () defaultné kresli ¢ary, my ale
chceme, aby se z Car staly Sipky, je proto potfeba zadat jeSté argument arrow. Definice,
jak ma vypadat Sipka je lehce slozitéjsi, ale v zasadé fika, Ze na konci ¢ary ma byt Sipka,
jejiz konce jsou dlouhé 0,3 cm. Nastavenim argumentu alpha Sipky i popisky troSku

zpruhlednime, aby byly Citelné i pfekryvajici se objekty.

species.scores |>
slice _max(r, n = 20) |>
ggplot(aes(MDS1, MDS2)) +
geom_segment(aes(x = 0, y = 0, xend = MDS1, yend = MDS2),

arrow = arrow(length = unit(©.3, 'cm')), alpha = 0.6) +
geom_text(aes(MDS1 + sign(MDS1) * ©.05, MDS2 + sign(MDS2) * ©.05, label =
short_name), alpha = 0.6)
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No neni to nadhera pfatelé? Takovyto graf by uz v diplomce v pohodé obstal. Byt teda jesté
je, co zlepSovat. Jak jej vylepsSit se dozvite tfeba na vySe zminénych odkazech, nebo se
prosté¢ mulzete zeptat ChatGPT, nebo pfimo nas. Posledni véc, kterou se tady prozatim

naucime, je graf ulozit do souboru. K tomu nam poslouZzi funkce ggsave ().

ggsave('plot.png', height = 7, width = 7)

Pomoci argumentll height a width muazeme ovlivnit pomér stran, ale také rozliSeni a

tedy i velikost textu a symbold. Cim mensi height a width, tak bude text vétsi a pismena se

budou vice pfekryvat.

A je to. Pokud budete chtit néjaké téma rozpracovat vic do hloubky, nebo néfemu
nerozumite, prosté do textu vlozte komentar a fakt se viibec nestydte to délat. My se na to

pokusime obratem reagovat a téma upfesnime.

Na zaveér tady mame jesté néjaky tip na hudbu k praci. Japonsky Ambient Playlist.



https://open.spotify.com/playlist/63VJFjGa09G7aOdqWUx5z2?si=rVxMX7OHTdWADGBy7BgJMw

¢2 Kapitola 2: Kdy a jak pouzit primou
ordinaci



Krystof & Klara: Analyza dat v ekologii spoleenstev, kucharka.

Kapitola 2: Kdy a jak pouzit primou ordinaci
Krystof Chytry & Klara Klinkovska
Stale v procesu!!

Zatimco u nepfimych ordinaci jsme se soustfedili na metody a o modelovanych
spolecenstvech jsme skoro skoro nic nepsali. V pfipadé pfimych ordinaci to vezmeme upiné
naopak. Pfimé ordinace (RDA, CCA a dbRDA) totiz pouzivame tehdy, kdyz nas zajima, jak
nase data reaguji na néjaky gradient proménnych prostfedi. Nemusi to byt jen takové ty
klasické proménné prostfedi, jako jsou napfiklad nadmorska vyska, pH, biomasa atd. Muze
to byt v podstaté jakakoliv proménna, od které mame informaci pro kazdy nas vzorek. Hned
v prvnim pFikladu si ukazeme, zZe to mlze byt tfeba i Cas. Myslime si proto, ze pro
pochopeni pfimych ordinaci bude nejlepsi je ukazat pfimo na konkrétnich pfipadech. Zvolili

jsme pro tenhle ucel dva pfiklady, kterymi jsme se sami v posledni dobé zabyvali.

Nejprve bude Klarka analyzovat svoje vlastni data o zménach vegetace, ktera sbirala pro
case study do svého doktoratu. Klarku zajimalo, jak se ve stfedomoravskych Karpatech
zménila vegetace Sirokolistych suchych travnikd za témér 40 let od doby, kdy ji tam
snimkoval Bohumil TravniCek. Navstivila ty stejné lokality a stejnou metodikou zapsala
snimky vegetace. Nasledné pak analyzovala stara i nova data dohromady, aby zjistila, jak se
vegetace zmeénila, a jestli je tato zména signifikantni. To je Uplné modelovy pFiklad, kdy je
vhodné pouzit pfimou ordinaci. Kdybychom pouZili nepfimou ordinaci, tak bychom asi snad
dokazali odhadnout, jakym zplisobem se vegetace méni, ale jen za pfedpokladu, Ze by byla
data velmi homogenni a zmény velmi vyrazné a konzistentni. | tak bychom ale nedokazali
fict, jestli je ta zména signifikantni. Na téma proc je duleZité se tim zabyvat a pouzivat pfimé

ordinace na misto téch nepfimych mame jednu hezkou historku ze Zivota:

Krystof nedavno recenzoval ¢lanek o zménach vegetace v madarskych piseénych stepich.
Jeho autofi nejprve pouzili nepfimou ordinaci a zjistili, Ze se jejich vegetace v podstaté
vubec nezménila. Krystof jim to v recenzi vytknul a navrhl jim pouzit misto toho pfimou
ordinaci. Autofi dali na jeho radu, no a ejhle, najednou analyza misto vice méné nahodného
shluku ukazala jasné interpretovatelnou, byt celkem malou, zménu. No a chudaci autofi
museli zménit zavéry ¢lanku z “vegetace se vibec nezménila” na “vegetace se preci jen

celkem zménila”. (=) Jak je mozné, Ze zménu vegetace nedokdazali odhalit pomoci nepfimé


https://doi.org/10.1007/s10531-023-02740-6

ordinace, ale az za pomoci té pfimé? Je to tim, Ze pfimé ordinace maji dvé velmi uzite¢né

vlastnosti, o kterych si za chvili povime.

Madarskeé piscité stepi (homokpuszty) jsou domovem slepce malého. Slepec vypada a
chova se jako krtek, jen na rozdil od krtka hmyzozravce, je ale hlodavec. Nasi kucharku by si

bohuzel pfecist nemohl, je totiz jedinym uplné slepym hlodavcem.

Nejprve si ale néco povime k druhému pfikladu. Jde o experiment, ve kterém Jakub, svého
gasu jesté pusobici v Ceskych Bud&jovicich, zkoumal moznosti vyuZiti poloparazitického
kokrhele (Rhinanthus alectorolophus) na potlacovani expanzni tftiny kfovistni
(Calamagrostis epigejos). Tiinu kiovistni urcité zna velka vétsina z vas. Je to celkem pékna
vysoka trava, ktera se nékdy dava do suchych vazeb. Je to ovSem taky pofadna mrcha,
ktera vytlacuje z travnikll vzacné rostliny. Abychom tomuto procesu zabranili a udrzeli
biodiverzitu luk, musime je dostateCné €asto sekat. Seci se titina pomalu potlacuje, je to ale
pofad béh na dlouhou trat. Pfed Casem ale nékoho napadlo, ze by se mohly pro tento ucel
pouzit poloparazitické rostliny, které se vétSinou orientuji na konkuren¢né silnéjsi druhy, a
tim, Ze je oslabuiji, davaiji prostor druhiim konkurenéné slabsim. Jakub na tohle téma

pfipravil experiment, ve kterém chtél srovnat vliv kokrhele s pouhym samotnym kosenim.

Design experimentu je cela véda sama o sobé. PfedevSim je u nich potfeba nad daty
premyslet jesté pred tim, nez je zaCneme sbirat. Pokud planujete né&jaky experiment, je
dobré si nejprve rozmyslet, na jaké nejjednodussi srovnani jsme nasi otazku schopni
zjednodusit. V jednoduchosti je sila a ve statistice to plati obzvlast. Tohle jednoduché

srovnani, treba ve formé nékolika riznych zasahu pak replikujeme na nékolika rznych


https://besjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/1365-2664.12889
https://botany.cz/cs/calamagrostis-epigejos/

lokalitach, nebo v nékolika riznych blocich na jedné lokalité. MnozZstvim opakovani ziskava
analyza na sile, takze plati, ze ¢im vic, tim lip. Zaroven ale existuje teorie, ktera vam muze
pomoci, jak uréit nezbytny minimalni po¢et opakovani, pokud alespori trochu tusite, jak
heterogenni vase data budou. Pokud vas zajima design experimentd, prectéte si prosim

odpovidajici kapitolu skript Davida Zeleného.

Nyni se ale vratme k tém dvéma uziteCnym vlastnostem pfimych ordinaci.

Uziteéna viastnost 1

Pfimé ordinace dokazou studovanou proménnou (nebo i vice proménnych) pouZzit pfimo pfi

vypoctu modelu.

Proménnym, které timto zpusobem pouzivame, fikame prediktory (jako u linearnich
modelu). Konkrétné v Klarciné pfikladu mame jako prediktor ¢as. Protoze ale mame jen dva
Casove useky, pouzijeme k jeho vyjadfeni faktor se dvémi urovnémi (0: staré, 1: nové). Kdyz
ordinaci takovy prediktor dame, ordinace se napfed podiva, jak druhy reaguji na tento
gradient a vytvofi pro né&j jeho vlastni ordina¢ni osu (constrained axis). V pfipadé, kdy mame
jako prediktor pouze ¢as, budeme mit jedinou constrained ordinacni osu. Pokud bychom
proménnych méli vice, budeme mit i vice constrained ordinaénich os, ale pozor, neni to
vztah 1:1 (jeden prediktor # jedna ordinacni osa), zalezi, jak jsou si jednotlivé prediktory
podobné a nepodobné. Constrained osy se jinak chovaji jako bézné ordinacni osy u
nepfimych analyz, ¢imz mam na mysli, Zze maji na sebe vazané néjaké eigenhodnoty a tedy

je s nimi spojena néjaka vysvétlena variabilita.

Mozna vas ted napadlo, Zze kdyZz ty plochy “nasilim” rozdélime na staré a nové, tak je pfece
jasné, ze budou staré a nové plochy tvofit vlastni shluky. To je pravda a pfi interpretaci
bychom na to méli pamatovat. Pfimé ordinace totiz interpretujeme jinak nez nepfimé. U
nepfimych ordinaci nas zajima, jak jsou vzorky (lokality, zipisy nebo snimky) od sebe
odlisné. Ma proto smysl se divat na to, jestli se nase vzorky nebo druhy néjak shlukuji, nebo
naopak jestli se fadi podél néjakého implicitniho gradientu. U pfimych ordinaci jsme si ten
gradient vytvofili sami a skute¢né tedy nema smysl se divat, jak se na ném nase vzorky
rozmistuji. Ma ale smysl studovat, jak na tento gradient reaguji jednotlivé druhy, a proto je
také spravné v pfimych ordinacich zobrazovat jen druhové sloZeni. Zobrazit si v modelu jen
druhy by ovSem byla informace bez kontextu, proto navic jesté zobrazujeme prediktory

formou Sipek. Kdyz se ponofite do ekologickeé literatury, najdete ale spoustu pfimych


https://www.davidzeleny.net/anadat-r/doku.php/en:sampling_design

ordinaci, kde autofi zobrazuji i vzorky, a Krystof se timto pfiznava, ze to nékdy udélal i on. Je

to zbyte€né, protoze jejich zobrazeni nemuzeme nijak interpretovat.

Uzitecna vlastnost 2
Pfimé ordinace dokazou odfiltrovat variabilitu, ktera nas nezajima.

Jeden z dlivodU, pro€¢ Madafi nakonec v datech néjaky trend nasli, bylo to, ze si odfiltrovali
variabilitu, ktera je nezajima, a soustfedili se jen na tu, ktera zbyla. To se déla podobnym
zpusobem, jako fitovani prediktort. Nejprve ordinaci dame prediktory, jejichz pusobeni
chceme odfiltrovat, a ona pro né stejnym zpusobem udéla ordinaéni osy (conditional axes) a
spocita eigenhodnoty. To v3e jen proto, aby tyto osy nasledné vzala a prosté vyhodila.
Takovymto ordinacim fikame Castecné (partial) ordinace, napf. partial-PCA, partial-PCoA,
partial-RDA, partial-dbRDA atd. Jestli vas zarazilo PCA a PCoA v kapitole o pfimych

ordinacich, tak vézte, Ze stejna metoda jde pouzit i pro nepfimé ordinace.

Kdy je vhodné odfiltrovat vliv néjaké proménné? Napfiklad kdyZ mame experiment s vétsim
mnozstvim opakovani. V takovém pfipadé nas zajima efekt naSeho treatmentu, nikoliv efekt
toho, Ze jsou si jednotliva opakovani mirné odliSna. Nejprve tedy ordinace odfiltruje vliv
jednotlivych opakovani, a poté se mlze soustfedit na vliv naSeho treatmentu. Podobné tuto
vlastnost mizeme pouzit i v pfipadé opakovanych zapist. Klarka ve svém pfipadé napfiklad
odfiltrovala vliv plochy, protoze ji zajima, jak se méni vegetace v ramci jednotlivych ploch a
heterogenita dat by tyto zmény zbytecné prekryvala. No a pokud mame experiment, ktery
pozorujeme v prubéhu ¢asu, mizeme udélat oboji, tedy zaroven odfiltrovat vliv opakovani i
plochy. Je to troSku podobny princip, jako kdyz misto jednoduchého linearniho modelu
pouzijeme linearni model se smiSenymi efekty (mixed-effect model). Kdyz analyzujete
zaroven mnohorozmérna a jednorozmérna data, co maji podobnou strukturu, hodi se
¢astecnou pfimou ordinaci doplnit pravé mixed-effect modelem, napf. kdyz chcete na
stejnych datech kromé vlivu zasahu na druhové slozeni otestovat také jeho vliv na druhovou

bohatost.

Myslim, Ze je Cas si dat kafe. KryStofa v posledni dobé nejvic zaujalo anglické Darkhouse
Coffee svoji nevtiravou a nekomplikovanou chuti, coz z néj déla kafe, které se jen tak

neomrzi. Jaké kafe mate radi vy? (&


https://darkhouse.co.uk/
https://darkhouse.co.uk/

Priklad 1: Zmény jihomoravskych suchych travniku za poslednich 40 let

V tomto pfikladu se budeme snazit najit odpovéd na dvé otazky: 1) Jak se zménila
spoleCenstva suchych travnikl v pribéhu poslednich desetileti a je tahle zména statisticky

prikazna? 2) Jsou zmény stejné v chranénych uzemich i mimo né?

Jednou z moznosti, jak vyhodnotit zmény vegetace v pribéhu €asu jsou tzv. resurvey studie.

Pro vyhodnoceni zmén rostlinnych spole¢enstev za poslednich témér 40 let mame k
dispozici historické fytocenologické snimky (zaznam druhového sloZeni vegetace na
vymezené plose) z 80. let a pro porovnani k nim snimky, které se Klarka snazila zapsat na
stejnych mistech v roce 2022. Zaroven se zhruba polovina snimkd nachazi v chranénych
uzemich a polovina mimo né&, a tak mizeme otestovat, jestli je nastaveny ochranaisky

management efektivni pro zachovani pfiznivého stavu jihomoravskych suchych travnikd.

Tak pojdme na to. Chceme otestovat zmény druhového slozeni, takze jako prvni krok
musime nacist druhovou matici. Rovnou uz z ni vyhodime druhy, co se vyskytuji jen v
jednom snimku, abychom zmirnili Sum v datech. DalSi, s ¢im uz dal nechceme pocitat je
Cislo snimku, tento sloupec z tabulky vyhodime. Na zavér pfipravy dat jesté odmocnime
abundance druhu v procentech. To proto, aby mély druhy s nizSimi abundancemi v analyze

vétsi vahu, stejné tak bychom pokryvnosti mohli i logaritmovat.

spe <-
read_csv("data/S_Moravia basiphilous grass_KK/basiphilous_grasslands S Moravia_s
pecies.csv") |>

select(where(~sum(. > @) > 1), -Releve_number) |[>

sqrt()

Dalsi, co budeme pro analyzu potfebovat jsou hlavickova data. VyuZzijeme je pro identifikaci
(1) novych a starych snimkd, (2) dvojic pozorovani té stejné plochy, a (3) toho, jestli se
plocha nachazi v chranéném Gzemi, nebo mimo néj. Velmi dulezité upozornéni: je potfeba
mit snimky (nebo lokality, vzorky....) v hlavickové tabulce sefazené stejné jako v druhové
matici! Jinak se nam muze stat, Ze pfifadime historickému snimku identifikaci nového, v
pfipadé experimentu experimentalni zasah kontrole nebo néco podobného. Radéji si to
proto jesté jednou zkontrolujte tfeba tak, ze si v excelu zkopirujete kédy snimku z druhovych

dat a kody snimku z hlavi¢kovych dat vedle sebe. (©

V ramci pfipravy dat je$té pfevedeme na faktor dvé proménné, které mame v hlavickové
tabulce ulozené jako Ciselné (numeric), ale ve skute¢nosti by mély byt kategorické. Jednou z

nich je informace o ase snimkovani, kterou mame uloZzenou ve sloupci Rs observ. Tato

proménna je Ciselna s udaji 1980 a 2022, v tomto pfipadé, kdy mame pro €as jen dvé


https://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/jvs.13235

urovné “historicky” a “soucasny” je lep§i ji pfevést na kategorialni proménnou. Stejné tak na
faktor pfevedeme i promeénnou Rs_plot, ktera obsahuje Ciselna id pro kazdou plochu, ale
ve skute€nosti to neni kontinualni proménna. Pouzijeme pfikaz mutate (), kterym
modifikujeme uz existujici sloupce v tabulce. Abychom mohli nardz zménit vice sloupcu,
pouzijeme pfikaz across (), kam zadame, které sloupce chceme modifikovat a poté funkci

pro modifikaci sloupcu, v nasem pfipadé funkci factor ().

head <-
read_csv("data/S_Moravia_basiphilous_grass_KK/basiphilous_grasslands_S Moravia_h
ead.csv") |»

mutate(across(c(Rs_observ, Rs_plot), ~factor(.x)))

A uz se muzeme pustit do vlastni analyzy. Pro vyhodnoceni zmén v druhovém slozeni v
pribéhu ¢asu pouzijeme pfimou ordinaci dbRDA (distance-based redundancy analysis), coz
je pfima ordinace ekvivalentni k PCoA. Pouzijeme tedy opét funkci capscale (), jen do ni
navic oproti PCoA pfiddme za vinovku prediktory, jejichZ vliv na druhové sloZeni chceme
testovat. Jako prediktor zadame €asové obdobi, jestli byl snimek zapsan v 80. letech nebo v
roce 2022 (Rs_observ). Zména v druhovém slozeni probiha vzdy v ramci jedné plochy,
proto chceme v analyze odfiltrovat variabilitu mezi plochami a testovat Cisté zménu v ramci
jedné plochy. V modelu to oSetfime tak, Zze sem zadame pfisludnost k ploSe uloZenou v poli
Rs_ plot jako kovariatu pfikazem Condition (). Oproti argumentim, které uz zname z
PCoA zadame jesté argument data, kterym funkci fikame, odkud si ma model vzit

prediktory.

ord <- capscale(spe ~ Rs_observ + Condition(Rs_plot),
data = head, distance = "bray", sqrt.dist = T)

Vysledek ordinace ted mame ulozeny v objektu ord. Kdyz ho pustime do konzole, zobrazi
se nam jeho summary, tedy celkova variabilita, kolik variability vysvétluji kovariaty
(Conditional), prediktory (Constrained) a dalSi neomezené osy, kam model uklidil zbylou
variabilitu (Unconstrained). Eigenvalues miizeme pfevést na procenta vysvétlené variability

tak, Ze je vydélime celkovou variabilitou a vynasobime 100.

eigenvals(ord) / ord$tot.chi * 100

Z vysledku zjistime, Ze jedina pfima osa pfedstavujici €as vysvétluje necela 3 % variability.
Vypada to jako velmi malé Cislo, je to ale dané vétSim mnozZstvim snimkd i druhd v nasem
souboru. Hlavné nas ted bude zajimat, jestli je zména v druhovém slozZeni v prabéhu ¢asu

signifikantni. To zjistime tak, Ze model otestujeme permutacnim testem. Do pfikazu



anova () zadame vysledek pfimé ordinace a protoze chceme testovat jen zménu v ramci
jedné plochy, musime definovat, Ze se maji mezi sebou permutovat jen pozorovani
prislusejici k dané plose. Udélame to tak, Zze v pfikazu how () definujeme bloky v ramci

kterych se pozorovani permutuji. Navic zadavame jesté pocet permutaci.

anova(ord, permutations = how(blocks = head$Rs_plot, nperm = 999))

A mame prvni signifikantni vysledek! Mazeme tedy fict, Zze druhové sloZeni vegetace
jihomoravskych suchych travniki se od 80. let signifikantn& zménilo. No jo, jenomze porad
nevime, jak. Abychom se dozvédéli vic, otestujeme korelaci jednotlivych druhi s omezenou
ordinaéni osou, tedy s Casem. Do funkce envfit () tentokrat zadame, Ze chceme korelaci
jen s prvni (omezenou) ordinaéni osou a abychom korelaci otestovali, definujeme

permutacni test, stejné jako jsme to délali pfed chvili.

ef <- envfit(ord, spe, choices = 1, permutations = how(blocks = head$Rs plot),
nperm = 999, display = "1lc")

V objektu e £ ted mame ulozené hodnoty pro silu a signifikanci korelace jednotlivych druh( s

prvni ordinani osou (€asem). Zajimaiji nas hlavné druhy se signifikantnim vztahem k tomuto
prediktoru, protoze to jsou druhy, které od 80. let signifikantné pfibyly anebo naopak ubyly.
Vytahneme si tedy z objektu e f jen druhy signifikantné korelované s prvni osou. Smér
korelace (tzn. jestli druh pfibyva nebo ubyva) je schovany v efSvectors$arrows, tento
vektor pfevedeme na tibble a pfidame argument rownames abychom do dal3iho sloupecku
SpecName Layer dostalijména druhl. Pfipojime dalSi dva sloupe¢ky p pro p hodnotu
vyjadfujici signifikanci korelace a r pro jeji silu. Podle p hodnoty vyfiltrujeme jen
signifikantné korelované druhy. Na zavér tabulku jesté sefadime, aby v ni byly nejdfiv
vSechny ubyvajici druhy a pak vSechny pfibyvajici a navic jesté sefazené podle p hodnoty

od téch nejvic ubyvaijicich/pfibyvajicich.

sig.spe <- as_tibble(ef$vectors$arrows, rownames = "SpecName Layer") |>
mutate(p = ef$vectors$pvals, r = ef$vectors$r) |>
filter(p < 0.05) |>
arrange(CAP1, p)

A je to. Takovou tabulku uz muzeme s minimem dalSich uprav prezentovat v diplomce.

Jednoduse ji vyexportujeme prikazem write csv ().

write_csv(sig.spe, 'results/increasing_decreasing species.csv')



Navic mGzeme druhy taky zobrazit v ordinaénim diagramu. Pfikazem scores () si
vytahneme z ordinacniho objektu soufadnice jednotlivych druht na prvnich dvou osach, tedy
jediné pfimé, omezené ose a prvni nepfimé ose. Zajimaji nas jen korelace druhl s
ordinaénimi osami, nebudeme v ordinanim prostoru zobrazovat snimky, to se u pfimych
ordinaci nedéla, proto argumentem display = 'sp' zobrazime jen druhy a nastavime
scaling na "species". Argumentem correlation = T specifikujeme, Ze pozice druhu v

ordinacnim prostoru maji pfedstavovat korelaci s osami, ne kovarianci. V ordinaénim

vvvvvv

prediktor i druhy v grafu dobfe vidét, Sipky pro druhy argumentem const prodlouzime.
Nepotiebujeme mezi sebou porovnavat délku Sipky pro prediktor a druhy, jejich pomér je

arbitrarni a tak ho mizeme upravit tak, aby nebyla Sipka pro prediktor zbyte¢né dlouha.

Matici vytvofenou pfikazem scores () pfevedeme na tibble a rownames ulozime do
sloupecCku SpecName Layer. Pro vybér jen signifikantné pfibyvajicich nebo ubyvajicich
druhd si ukdZzeme novou funkci semi join (). Patfi mezi tzv. filtering joiny, které filtruji
fadky v jedné tabulce podle druhé tabulky, tedy zachova v tabulce species.scores jenty
radky, které maji sv(j identifikator v tabulce sig. spe. MUZete si to pfedtavit i tak, Ze na tyto
fadky by se druha tabulka napojila pfi pouziti funkce 1eft join (). Pfikazem join by ()
funkci fekneme, v jakém sloupci ma hledat spole¢ny identifikator dvou pouzitych tabulek.
Defaultné by vzala vS§echny sloupce se stejnym nazvem, takové sloupce jsou ted ale dva

SpecName Layer a CAP1. CAP1 ale znamena v kazdé tabulce néco jiného a tak musime
sami zadat, Ze spole¢ny identifikator je jen ve sloupci SpecName Layer. Vic se o join

funkcich muzete docist tady: 19 Joins — R for Data Science (2e). Pro pfehlednéjSi zobrazeni

druhd v ordinaénim diagramu jesté vytvofime zkratky druhovych jmen.

species.scores <- scores(ord, scaling = 'sp', correlation = T, display = 'sp’,
const = 30) |>
as_tibble(rownames ='SpecName_ Layer') |>
semi_join(sig.spe, join_by(SpecName_Layer)) |>
mutate(short_name = str_c(SpecName_ Layer |> word(1l) |> str_sub(l, 4),
SpecName_Layer |> word(2) |> str_sub(1, 4),
sep = '_"))

Kromé druh(i chceme v ordinaénim diagramu zobrazit jesté Sipku pro smér prediktoru. Skére

pro prediktory vytahujeme z ordinaéniho objektu opét funkci scores () a prediktory

zobrazujeme pomoci display = "bp".

pred <- scores(ord, scaling = 'sp', display = 'bp') |>


https://r4ds.hadley.nz/joins

as_tibble(rownames = 'predictor")

No a uz mizeme nakreslit graf. Primarné budeme kreslit Sipky, takZze do globalniho aes ()
ggplotu zadame jejich zacatek v bodé (0, 0) a konec v soufadnicich na pfimé a prvni

nepfimé ose, které mame v tabulce. Sipky kreslime pfikazem geom_segment (), popisky
pfikazem geom_text (). Kromé Sipek pro druhy chceme zobrazit i Sipku pro prediktor. Jeho
skore na ordinacnich osach mame v jiné tabulce, nez z které zaCiname kreslit ggplot.

Abychom mohli Sipku nakreslit, zadame do pfikazu geom segment () argument data,

kterym funkci fekneme, odkud si ma souradnice vytahnout. Protoze se sloupecky v tabulce

pred jmenuji stejné jako v tabulce species.scores, nemusime definovat aes () zvlast.

Pfidame popisek pro Sipku znazorfiujici smér prediktoru a graf je hotovy.

species.scores |>

ggplot(aes(x = 9, y = 0, xend = CAP1, yend = MDS1)) +

geom_segment(arrow = arrow(length = unit(©.1, 'cm')), alpha = 0.6) +

geom_text(aes(x = CAP1 + 0.04 * sign(CAP1), y = MDS1 + ©0.04 * sign(MDS1),
label = short_name), size = 3, alpha = 0.6) +

geom_segment(data = pred, arrow = arrow(length = unit(©.3, 'cm')), color = 2,
linewidth = 1) +

geom_text(data = pred, aes(x = CAP1 - 0.2, y = MDS1 - 0.08), label = 'Time',
color = 2, size = 5)

Cirs_arve
Dact_glom

Cerg/ holo

Ager cam
GentCflc P

04- / Zrig a n
Lote i |ﬁ‘@l _vulg ./" 4 REFg gﬁf% Slyc

Pilo_baGamp_sibi U

Alli_oler

- Crat_spec
a orn 3888 SBET
Bupl_falc g = Z wiF ———T100_vulg Prun_spec
> 0.0- >
Picr_hier Tlme
V|o|_h|rt
eon_hisp
Samp_mora Pimp_saxi
-0.4- CHy Sgﬁ
/ Cent/scab
Carl_acau Care_cppinu ndt e_hept
Sang_mino
Aspe_cyna
-0.5 0.0 0.5 1.0



Samoziejmé je tu jeSté dost prostoru pro zlepSeni, to ale nechame na vas a pro tuto chvili se
zamé&Fime na interpretaci vysledkd. Sipka pro prediktor &as sméfuje doprava, druhy se
Sipkami sméfujicimi stejnym smérem jsou ve snimcich z roku 2022 signifikantné vice
zastoupené nez v historickych snimcich. Mizeme fFict, Ze v pribéhu €asu signifikantné
pfibyly. Signifikantné pozitivné s Casem koreluji napf. konkurenéné silné druhy trav
Arrhenatherum elatius, Calamagrostis epigejos, Dactylis glomerata a také dreviny rod(
Crataegus, Prunus, Rosa, Ligustrum vulgare, Cornus mas. Na druhou stranu podél prvni
ordinaéni osy sméfuji Sipky pro spoustu typickych druht suchych travnika, napf. Asperula
cynanchica, Bupleurum falcatum, Carlina acaulis, Sanguisorba minor. Z toho mizeme
vyCist, ze z jihomoravskych suchych travnikd od 80. let ubylo specilalizovanych druht a
zacaly vice zarustat ovsikem, tftinou nebo dfevinami, coz mize souviset s upusténim od

tradi¢niho hospodareni.

Zhruba polovina ploch v naSem datasetu se ale nachazi v maloploSnych chranénych
uzemich, kde probiha ochranafsky management zaméfeny na zachovani diverzity suchych
travnikd. Zatim jsme testovali zmény v priibéhu ¢asu pro cely dataset dohromady, ale tfeba
to v chranénych uzemich nebude tak zlé? Jestli je rozdil v tom, jak se méni druhové slozeni
na lokalitach v chranénych duzemich a mimo né, zjistime pomoci dalSi pfimé ordinace.
Budou do ni vstupovat stejna data, jen zménime prediktory. Misto Casu tentokrat jako
prediktory pouzijeme Cas, pfislusnost k chranénému uzemi (proménna protected) a jejich
interakci, kterd nam fika, jestli je zména v €ase probiha v chranénych uzemich a mimo né
rozdilné. A protoze chceme testovat jen a pouze tuto interakci, jako kovariaty do
Condition () pfiddme oba prediktory ze kterych je interakce slozena, abychom odfiltrovali

jejich vliv.

ord.prot <- capscale(spe ~ protected * Rs_observ + Condition(protected +
Rs_observ), distance = "bray", sqrt.dist = T, data = head)

Spocitame kolik variability omezena osa vysvétluje:

eigenvals(ord.prot) / ord.prot$tot.chi * 100

Tentokrat prediktor vysvétluje ani ne jedno procento z celkové variability. DalezitéjSi ale je,
jestli je jeho vliv na druhové sloZeni spolecenstva signifikantni. Spocitame tedy permutacni
test. Pro otestovani vyznamnosti interakce tentokrat nebudeme permutovat pozorovani v

ramci jedné plochy, ale plochy mezi sebou.

anova(ord.prot, permutations = how(plots = Plots(head$Rs_plot, type = "free"),



within = Within("none"), nperm = 999))

A vysledek je opét signifikantni. MGzeme tedy fict, Ze v chranénych Guzemich probihaji
zmény rostlinnych spole€enstev jinak nezZ mimo chranéna uzemi. Abychom ziskali troSku
lepSi obrazek o téchto rozdilech, podivame se na druhy signifikantné korelované s

omezenou osou, interakci ¢as:ochrana.

ef.prot <- envfit(ord.prot, spe, choices = 1, permutations = how(plots =
Plots(head$Rs_plot, type = "free"), within = Within("none"), nperm = 999),
display = "1c")

sig.spe.prot <- as_tibble(ef.prot$vectors$arrows, rownames = "SpecName Layer")
bind_cols(p = ef.prot$vectors$pvals, r = ef.prot$vectors$r) |>
filter(p < ©0.05) |>
arrange(CAP1, p)

A rovnou vysledek i zobrazime v ordinaénim diagramu.

species.scores.prot <- scores(ord.prot, scaling = 'sp', correlation = T, display
= 'sp', const = 30) |>
as_tibble(rownames ='SpecName Layer') |>
semi_join(sig.spe.prot, join_by(SpecName_Layer)) |>
mutate(short_name = str_c(SpecName_Layer |> word(1l) |> str_sub(1, 4),
SpecName_Layer |> word(2) |> str_sub(1, 4),

sep = '_"))
pred.prot <- scores(ord.prot, scaling = 'sp', display = 'bp') |>
as_tibble(rownames = 'predictor")

species.scores.prot |>

ggplot(aes(x = 9, y = 0, xend = CAP1, yend = MDS1)) +

geom_segment(arrow = arrow(length = unit(©.1, 'cm')), alpha = 0.6) +

geom_text(aes(x = CAP1 + 0.04 * sign(CAP1), y = MDS1 + 0.04 * sign(MDS1),
label = short_name), size = 3, alpha = 0.6) +

geom_segment(data = pred.prot, arrow = arrow(length = unit(©.3, 'cm')), color
= 2, linewidth = 1) +

geom_text(data = pred.prot, aes(x = CAP1 - 9.2, y = MDS1 - 0.08), label =
'Time:Protection', color = 2, size = 5)
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Na pravé strané ordinacniho diagramu ted vidime druhy, které maji trendy v chranénych
uzemich pozitivn&jSi nez mimo chranéna uzemi. To ale nemusi nutné znamenat, ze
pribyvaji, €asto jsou to ubyvajici druhy, které maji negativni trend v chranénych Gzemich o
néco mirngjsi. Vidime tedy, Ze néktefi specialisté suchych travnik( napf. Euphrasia
officinalis, Leontodon hispidus, Potentilla heptaphyla, Prunella grandiflora ubyvaji v
chranénych uzemich méné. Na opacnou stranu podél omezené ordinacni osy sméfuji Sipky
pro ty druhy, které maji v chranénych uzemich trend negativné&jsi. Ne nutné negativni, trend
muze byt jen méné pozitivni nez mimo chranéna uzemi. Vidime tu napf. Calamagrostis
epigejos, Cirsium arvense, které vice pfibyly mimo chranéna uzemi. Zaroven jsou tu také
napf. Galatella linosyris, Jurinea mollis anebo Seseli hippomarathrum ubyvajici hlavné v
chranénych Gzemich, coz je ale zpUusobené tim, ze mimo chranéna uzemi od zacatku

nebyly, proto uz tam nemaji kam mizet.

Zavér z naSi analyzy tedy je, ze vegetace jihomoravskych stepnich travnikd se od 80. let
signifikantné zménila. Ubyvaji zejména druhy specializované na suché travniky, pfibyvaji
konkurencné silné druhy trav a dfeviny. Tyto negativni trendy jsou o0 néco mirnéjsi v
chranénych uzemich, kde jsou sukcesni procesy zpomalovany ochranarskym

managementem.



Mnohorozmérnou ordinac¢ni analyzu mizeme dobfe doplnit jednorozmérnymi modely se
stejnymi prediktory pro rizné vysvétlované proménné. Mizeme napf. zjistit, jestli se v
pribéhu ¢asu méni druhova bohatost, anebo otestovat zménu v podilu stanovistnich
specialistl pro silngjSi dukaz, Ze v prab&hu ¢asu ubyvaji. Pro vaznéjsi zajemce o zmény

vegetace jihomoravskych stepnich travnikd néco ke ¢&teni tady: Significant decline in habitat

specialists in semi-dry grasslands over four decades.



https://doi.org/10.1007/s10531-023-02740-6
https://doi.org/10.1007/s10531-023-02740-6

Pfiklad 2. Experiment.

V nasem konkrétnim pfipadé tyto zasahy jsou: (1) koseni jednou za sezénu, (2) koseni
dvakrat za sezénu, (3) koseni jednou za sezonu a vysev kokrhele, (4) koseni dvakrat za

sezonu a vysev kokrhele.






Adresati z pfedmétu:

Mili pFatelé,

analyza dat a jejich vizualizace jsou velmi uzite€né nastroje pro pochopeni rliznych
biologickych i jinych souvislosti a velmi se hodi naucit se s nimi pracovat. Jednak se bez
nich neobejde snad Zadna diplomka u nas na ustavu, druhak se jejich prostfednictvim

dostavame od naivniho pozorovani pfirody ke skute&né biologii a ekologii.

Je nam ale jasné, Ze je to ob&as trosku boj. Koneckoncl jsme si tim pomérné nedavno prosli
i my sami (Krystof a Klara), a tak si pamatujeme, Ze za€atky jsou obzvlast tézké. V néjaky
moment se to ale zlomi a najednou z trapeni za¢ne byt radost. Dulezité je to prfed timto
bodem nevzdat. Chtéli bychom vam tuto cestu troSku usnadnit, a proto jsme se rozhodli, ze
vytvofime jednoduchy navod, jak na to. NeCekejte nadupanou ucebnici statistiky v€etné
vSech matematickych detaill, takovych uz par existuje, takze pokud budete stat o to,
dozvédét se v tomto ohledu vic, snad vite, kde hledat. Naopak se snazime co mozna
nejsrozumitelngji vysvétlit, kdy a jak kterou analyzu pouzit a jak Uspésné projit vSemi kroky
analyzy v Rku az po nakresleni pékného grafu. Nase kucharka zatim obsahuje jednu
kapitolu o nepfimych ordinacich a Casem se snad trosku rozroste minimalné jesté o pfimé

ordinace.

Kuchaiku délame pro vas a nasi jedinou ambici je, aby vam byla uzite¢na a pomohla vam
naucit se analyzovat data. K tomu ale potfebujeme vasi pomoc. Nejsme ucitelé a neumime
psat uCebnice. Nevime proto, jestli je kucharka v této formé pro vas pouzitelna. Proto vas
moc prosime o zpétnou vazbu ve formé online komentard nebo i odpovédi na tento email.
Pokud se stydite, Ze nerozumite né&emu, €emu si myslite, Ze byste rozumét méli, tak se
zaprvé vlbec nestydte, nebo prosté pfidejte do dokumentu anonymni komentar, tieba tak,

Ze si dokument otevrete v anonymnim prohlizeni.

Hodné zdaru preji,

Klara & Krystof


https://docs.google.com/document/d/1M2dbkbGgy2kv5Ch43CHIBJdBTIsJSdR-kZVt4wlsiDI/edit?usp=drivesdk
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