Practica 2. Generacion de nuevas variables con R. Ordenacion de
Casos.

Christian J. Acal Gonzélez y Miguel Angel Montero Alonso

2.1 Generacion de nuevas variables

En un fichero de datos podemos llevar a cabo la tarea de generar nuevas variables a partir de las ya existentes.
Las nuevas variables pueden ser generadas como resultado de la aplicacién de una férmula en la que interviene,
generalmente, una o varias de las variables existentes en dicho fichero (tal y como se vio en el pasado tema)
o como resultado de una transformacién (recodificacién) de los cédigos o valores de una de las variables de
esa matriz de datos.

En lo que sigue, se toma como referencia el fichero de datos osteo.sav.

library(foreign)
osteo=read.spss("osteo.sav",to.data.frame = TRUE)

## re-encoding from CP1252

colnames(osteo) #Muestra todas las variables del fichero

## [1] "num" "edad" "grupo_edad" "sexo" "peso"

##  [6] "talla" "imc" "tevol" "tabaco" "alcohol"
## [11] "ingca" "acfis" "retin" "nefro" "neuro"
## [16] "hbalc" "ca" "p" "cr "pthm"

## [21] "pthi" "bmdcue" "sz124" "sztri" "szcue"
## [26] "osteo_cue" "osteo_tri"

2.1.1 Calculo de nuevas variables

Con el fin de recordar el proceso de calculo de nuevas variables, se procede a determinar la variable imc.
Esta variable ya se encuentra en el fichero, por lo que servird de referencia para comprobar que se han hecho
bien todos los célculos. El imc es el resultado de dividir el peso entre la altura (expresada en metros) al
cuadrado. Por tanto, habra que seleccionar ambas variables, pasar la talla a metros y realizar la division.

attach(osteo)
talla_metros=talla/100
imc_osteo=peso/(talla_metros~2)

A continuacién, a modo de comprobacién, se comparan los primeros seis valores que se acaban de obtener
con los primeros seis valores de la variable imc que contiene la base de datos osteo.
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n

head(imc) #Primeros 6 walores "imc" del fichero osteo

## [1] 23.60816 27.56524 21.10727 24.02381 18.06973 24.63548

head(imc_osteo) #Primeros 6 walores que se han calculado

## [1] 23.60816 27.56524 21.10727 24.02381 18.06973 24.63548

2.1.2 Recodificacién de los valores de las variables

La recodificacion tiene utilidad en las ocasiones en las que los datos de las variables cuentan con valores
muy dispersos que dificultan su interpretaciéon o sencillamente no se prestan para el andlisis estadistico. La
principal virtud de este procedimiento radica en la posibilidad de asignar niimeros representativos de cada
categoria de acuerdo a las necesidades del estudio, lo que nos permite agrupar valores que pueden no ser
consecutivos. Un ejemplo muy simple para aclarar el propésito de la recodificaciéon es el siguiente: supéngase
que en la base de datos hay una variable que denota la ciudad del sujeto, pero podria ser interesante disponer
de una variable que exprese la comunidad auténoma en la que reside el individuo, y asi reducir el nimero de
categorias. En este caso, todos aquellos individuos que sean de Almeria, Jaén, Granada, Malaga, Cérdoba,
Cédiz, Sevilla o Huelva tomaran el valor Andalucia en la nueva variable que se genere.

El primer tipo de recodificacion que se va a estudiar va a ser la recodificacién entre variable factor a variable
factor. La variable alcohol indica el nivel de consumo de alcohol en tres valores o c6digos (1=No, 2=Moder-
ado, 3=Excesivo), pero se quiere trabajar con una variable (por ejemplo, alcohol.sn) que exprese el consumo
en dos categorias (0=No consume, 1=S{ consume). La idea es crear un vector vacio donde se va a recodificar
los valores correspondientes a los codigos originales de la variable alcohol. Posteriormente, el nuevo vector
serd luego transformado en un factor y serd anadido a la base de datos.

alcohol.sn=vector() #wvector() crea un vector wvacto
alcohol.sn[alcohol=="No"]1=0 #Los que no beben se les asigna el wvalor O
alcohol.sn[alcohol=="Moderado" | alcohol=="Excesivo"]=1 #1 a los que si beben

alcohol.sn=factor(alcohol.sn,labels=c("No","Si")) #Los 0 y 1 se transforman en "No" y "Si"
osteo$alcohol.sn=alcohol.sn #Se integra la wvariable recodificada en el dataframe
colnames(osteo) #Se aprecia que ya aparece la nueva wvariable en la base (al final)

## [1] "num" "edad" "grupo_edad" "sexo" "peso"

## [6] "talla" "imc" "tevol" "tabaco" "alcohol"
## [11] "ingca" "acfis" "retin" "nefro" "neuro"
## [16] "hbalc" "ca" "p" "cr" "pthm"

## [21] "pthi" "bmdcue" "sz124" "sztri" "szcue"
## [26] "osteo_cue" ‘"osteo_tri" "alcohol.sn"

Notar que en el script se ha utilizado el operador 16gico ‘|’ (se consigue con Alt Gr+1 en el teclado) para
indicar la condicién de que todos los pacientes con valor ‘moderado’ o con valor ‘excesivo’ en la variable
alcohol, se les asignara el valor 1 en la nueva variable alcohol.sn. Por tanto, el operador 16gico | se traduce
como ‘0’ Si en lugar de querer utilizar una funcién légica que verifique una condicién u otra como en este
caso, se estd interesado en emplear una funcién que cumpla dos condiciones al mismo tiempo, se usa el
operador légico & que hace el papel de ‘y’.

Se comprueba que la recodificacién se ha realizado de manera satisfactoria (por economia del espacio, solo
se muestra los primeros 20 individuos)
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head(alcohol,20)

## [1] Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado
## [9] Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado Moderado
## [17] No Moderado Moderado Moderado

## Levels: No Moderado Excesivo

head(alcohol.sn,20)

## [1] Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si Si No Si Si Si
## Levels: No Si

Otra posibilidad es cambiar el codigo numérico asignado a las modalidades de una variable de manera que se
altere el orden. Por ejemplo, la variable sexo tiene como primer registro ‘hombre’ y después ‘mujer’. Esto es
facil de comprobar, ya que basta con ejecutar osteo$sexo o, simplemente, levels (osteo$sexo) y apreciar
el orden en el que aparecen los niveles del factor de la variable. Esto se debe a que cuando se introdujo los
datos en el programa estadistico en el que se gener6 la base de datos, se asigné el valor 1 a ‘hombre’ y 2 a
‘mujer’. Mediante la recodificacién podemos cambiar dichos cédigos, asignando 2 a ‘hombre’ y 1 a ‘mujer’,
obteniendo asi una nueva variable igual que la original pero alterado el orden de los niveles.

levels(sexo) #Para comprobar el orden de los factores de la variable

## [1] "Hombre" "Mujer"

sexo2=vector() #Se crea un vector wvacto

sexo2[sexo=="Hombre"]=2 #Asigna el valor 2 a hombres

sexo2[sexo!="Hombre"]l=1 #Asigna el valor 1 a mujeres
sexo2=factor(sexo2,labels=c("Mujer","Hombre")) #Transforma el 1 en "Mujer" y 2 en "Hombre"

Para comprobar que se ha cambiado el orden, basta con ejecutar el siguiente cédigo y ver el orden que marca
la fila ‘Levels’.

head(sexo) #Se muestra los primeros 6 walores de la variable original y el orden

## [1] Hombre Hombre Hombre Hombre Mujer Mujer
## Levels: Hombre Mujer

head(sexo02) #Se muestra los primeros 6 valores de la variable recodificada y el orden

## [1] Hombre Hombre Hombre Hombre Mujer Mujer
## Levels: Mujer Hombre

El tercer caso que se va a considerar es el referido a la agrupacion de valores numéricos. Cuando el nimero
de valores distintos de una variable es elevado (por ejemplo, edad, peso,...) puede ser atrayente (segin el
andlisis) dividir el rango total de los datos en intervalos facilitando el trato y el manejo de la variable. En
estos casos lo que se tiene al final son datos agrupados en intervalos. A modo de ejemplo, se va a agrupar
los datos referidos al peso en intervalos de 10 kg.
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peso.agrupado=vector() #Se crea un vector wvacio
peso.agrupado [peso<=50]=1

peso.agrupado [peso>50 & peso<=60]=2
peso.agrupado[peso>60 & peso<=70]=3
peso.agrupado[peso>70 & peso<=80]=4
peso.agrupado[peso>80 & peso<=90]=5
peso.agrupado [peso>90]=6

peso.agrupado=factor(peso.agrupado,labels=c("<=50","(50,60]","(60,70]"," (70,80]",
n (80,90] n s ||>90n))

head (peso.agrupado)

## [1] (70,80] (80,901 (60,70] (60,701 (50,60] (60,70]
## Levels: <=50 (50,60] (60,70] (70,80] (80,90] >90

head (peso)

## [1] 72.3 82.5 61.0 67.0 51.0 61.5

2.2 Manejo de datos faltantes en R

Otro aspecto importante en lo que a la manipulacién de datos en R se refiere, es el tema de datos faltantes
o valores perdidos. En una investigacién es muy habitual encontrase que no se sepa la respuesta de
un individuo sobre una variable, especialmente en situaciones donde la informacién se recoge a través de
un cuestionario en el que el encuestado no quiere o no sabe responder a una pregunta. Esta informacién
desconocida es lo que se conoce en estadistica como valores faltantes o valores perdidos. En la préctica
anterior se adelanté que los datos faltantes en R son denotados como NA (ver definicién de los factores). A
modo de ilustracion, se aprecia que la variable pthi presenta una serie de valores perdidos.

pthi

## [1] 49.0 NA 54.3 NA 49.8 59.9 20.9 NA NA 10.0 NA 80.0 43.0 NA NA
## [16] 59.7 NA 58.7 22.1 45.0 24.7 38.9 NA 34.6 NA NA NA 66.7 56.1 NA
## [31] NA NA NA 54.7 NA 44.4 87.2 46.2 58.3 68.8 77.2 53.1 53.0 55.6 71.3
## [46] 73.4 68.5 63.4 25.6 45.7 40.4 79.9 42.1 38.6 64.2 34.7 NA 82.4 59.6 66.1
## [61] 47.8 NA NA 35.2 57.1 97.0 88.1 89.3 40.2 36.0 39.0 76.8 35.9 59.9 34.0
## [76] 63.5 42.6 46.8 91.2 69.6 37.3 62.9 31.8 NA 36.1 NA 53.6 NA NA 56.8
## [91] NA NA NA 57.0

Si se combinan la funcién which() que indica las posiciones de un objeto que cumplen una determinada
condicién y la funcién is.na() que senala qué elementos del vector son perdidos, se puede averiguar las
posiciones del vector que presentan valores no conocidos. Las funciones que comienzan por is. permiten
comprobar si un objeto considerado pertenece a un cierto tipo. Si devuelve TRUE (verdadero) se debe a que
coincide con el tipo cuestionado; en caso contrario devolverda FALSE (falso). Las mds usuales son is.character,
is.logical, is.numeric ,is.integer,is.double,is.vector, is.matriz,is.data.frame,is.list, is.factor e is.na.

is.na(pthi)
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## [1] FALSE TRUE FALSE TRUE FALSE FALSE FALSE TRUE TRUE FALSE TRUE FALSE
## [13] FALSE TRUE TRUE FALSE TRUE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE TRUE FALSE
## [25] TRUE TRUE TRUE FALSE FALSE TRUE TRUE TRUE TRUE FALSE TRUE FALSE
## [37] FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE
## [49] FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE TRUE FALSE FALSE FALSE
## [61] FALSE TRUE TRUE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE
## [73] FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE FALSE TRUE
## [85] FALSE TRUE FALSE TRUE TRUE FALSE TRUE TRUE TRUE FALSE

which(is.na(pthi)) #0Observaciones que son valores perdidos en pthi

## [1] 2 4 8 9 11 14 15 17 23 25 26 27 30 31 32 33 35 57 62 63 84 86 88 89 91
## [26] 92 93

Esta falta de informacién a veces provoca que ciertas funciones no puedan ser ejecutadas a causa del mismo.
En cambio, también existen funciones que ignoran internamente estos valores y realizan las operaciones
sobre las observaciones que si presentan un valor conocido. Para ilustrar este comentario, se va a proceder a
calcular la media de la variable pthi mediante dos funciones distintas. La explicacion de estas funciones se
ignora puesto que seran introducidas en futuras practicas.

mean(pthi)

## [1] NA

summary (pthi)

## Min. 1st Qu. Median Mean 3rd Qu. Max. NA’s
## 10.00 39.60 54.30 53.93 65.15 97.00 27

detach(osteo) #Anula la funcion attach(osteo)

En las salidas anteriores, se puede apreciar como la primera funcién devuelve un valor NA, ya que no es
capaz de calcular la media en presencia de valores perdidos. Por su parte, la segunda funcién si permite el
cdlculo (entre otras) de la media, pero indica que hay 27 datos faltantes que han sido eliminados a la hora
de determinar la media. En consecuencia, se han tenido en cuenta 67 (94 sujetos menos 27 valores perdidos)
observaciones validas para el calculo de la media en la segunda funcion.

Debido a esta circunstancia, hay que tener sumo cuidado en el andlisis de datos cuando se esta trabajando
en presencia de valores faltantes. Muchos investigadores que no tienen experiencia en el anélisis de datos
0 que no son estadisticos, suelen suprimir estas observaciones para eliminar el problema. Esta opcién es
altamente peligrosa y bajo ningtin concepto deberia realizarse. La tnica posibilidad valida para subsanar el
problema de la presencia de valores perdidos en el andlisis de datos es mediante el proceso de imputacion.
Este proceso consiste en asignar un valor a cada dato faltante. Detras de este campo, existe una teoria muy
densa con distintas perspectivas que se escapan de los objetivos del curso. En lo que respecta al curso, el
alumnado debera utilizar las funciones que se iran comentando a lo largo de las explicaciones de los temas
con el fin de evitar los problemas que puedan surgir.

2.3 Ordenar casos

Finalmente, se estudiard el procedimiento de ordenar casos con el fin de completar la formacién sobre el
manejo de una matriz de datos en R. Hasta ahora, se han estudiado otra serie de técnicas como seleccionar
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casos, dividir archivo, importar/exportar una base de datos, etc., pero atin no se ha tratado otra técnica
realmente interesante en el estudio estadistico cémo es la de ordenar los casos (filas) segiin una o varias
variables de la matriz de datos. En el primer tema, se detalld como se podian ordenar los valores de una
variable mediante la funcién sort(). No obstante, esta accién no es 1til cuando se estd trabajando con
una base de datos, ya que ordenar los valores de una variable con la funcién ‘sort’ no implica ordenar
automéaticamente los valores del resto de variables. Con el fin de ilustrar lo comentado, a continuacion se
crea una base de datos compuesta por tres variables: edad, peso y altura; y tnicamente 7 individuos para
facilitar el aprendizaje.

edad=c(26,32,29,26,27,25,27)
peso=c(64.75,55.25,61.20,58.75,63.30,59.80,51.30)
altura=c(1.80,1.65,1.71,1.62,1.71,1.83,1.63)
datos_original=data.frame(edad,peso,altura)
datos_original

## edad peso altura

## 1 26 64.75 1.80
## 2 32 55.25 1.65
# 3 29 61.20 1.71
## 4 26 58.75 1.62
## 5 27 63.30 1.71
## 6 25 59.80 1.83
## 7 27 51.30 1.63

Si se ordena la variable edad y se introduce en la base de datos (ver siguiente salida), se puede apreciar que
los valores del resto de variables permanecen inamovibles, alterando asi la informacién real de los individuos.
Por ejemplo, el individuo més joven de la base de datos, el cual tiene 25 anos, pesa 59.80 kg y mide 1.83m,
ocupa la sexta posicion del fichero de datos original. La informacién de este individuo (25-59.80-1.83) deberia
ocupar la primera posiciéon del fichero después de la ordenaciéon. Sin embargo, aunque en el nuevo fichero si
aparece la edad correctamente, en las variables peso y altura no se han modificado el orden de los valores
con respecto a la ordenacion de la edad.

attach(datos_original)

edad=sort (edad)
datos_ordenados=data.frame(edad,peso,altura)
datos_ordenados

## edad peso altura

## 1 25 64.75 1.80
## 2 26 55.25 1.65
## 3 26 61.20 1.71
## 4 27 58.75 1.62
## 5 27 63.30 1.71
## 6 29 59.80 1.83
## 7 32 51.30 1.63

Asimismo, si se intenta ordenar las otras variables mediante la misma técnica (ver siguiente salida), el fichero
de datos resultante tendria todas las variables ordenadas de menor a mayor, pero no corresponderia con la
informacion real de los individuos. Se puede apreciar que la informacién de la primera fila es 25-51.30-1.62,
que queda muy lejos de la informacién verdadera 25-59.80-1.83.
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peso=sort (peso)

altura=sort(altura)
datos_ordenados=data.frame(edad,peso,altura)
datos_ordenados

## edad peso altura

## 1 25 51.30 1.62
## 2 26 55.25 1.63
## 3 26 58.75 1.65
## 4 27 59.80 1.71
## 5 27 61.20 1.71
## 6 29 63.30 1.80
## 7 32 64.75 1.83

Para subsanar este problema, hay que recurrir a la funcién order(). Esta funcién devuelve una permutacién
que reorganiza su primer argumento en orden ascendente (por defecto) o descendente, rompiendo los la-
zos con otros argumentos. Esta funcién se sittia entre corchetes en la posicion filas del fichero, es decir,
nombre.fichero[order(),]. Seguidamente se muestra como ordenar los valores del fichero descrito anteri-
ormente en funcién de la variable edad, tanto en forma ascendente como descendente.

#Se vuelven a introducir los datos originales para evitar problemas de solapamiento
edad=c(26,32,29,26,27,25,27)

peso=c(64.75,55.25,61.20,58.75,63.30,59.80,51.30)
altura=c(1.80,1.65,1.71,1.62,1.71,1.83,1.63)

datos_original=data.frame(edad,peso,altura)
datos_original

##  edad peso altura

## 1 26 64.75 1.80
## 2 32 55.25 1.65
## 3 29 61.20 1.71
## 4 26 58.75 1.62
## 5 27 63.30 1.71
## 6 25 59.80 1.83
## 7 27 51.30 1.63

datos.ordenados_edad=datos_original [order(edad),]
datos.ordenados_edad

## edad peso altura

## 6 25 59.80 1.83
## 1 26 64.75 1.80
## 4 26 58.75 1.62
## 5 27 63.30 1.71
## 7 27 51.30 1.63
## 3 29 61.20 1.71
## 2 32 55.25 1.65

datos_original [order(edad,decreasing=TRUE),] #Para ordenar de mayor a menor
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## edad peso altura

## 2 32 55.25 1.65
## 3 29 61.20 1.71
## 5 27 63.30 1.71
## 7 27 51.30 1.63
## 1 26 64.75 1.80
## 4 26 58.75 1.62
## 6 25 59.80 1.83

También es posible ordenar el fichero segin los valores de dos o mas variables. Dentro de la funcién ‘order’
se indicaran todas las variables separadas por coma y sin necesidad de usar la funcién concatenar. Con esto,
R ordena primero los casos respecto a la primera variable, después, para cada valor de esta primera variable,
ordena los casos respecto a la segunda variable, y asi sucesivamente. Por ejemplo, si se introducen edad y peso
(en este orden, y especificando el orden ascendente), los casos quedardn ordenados por edad, y dentro de cada
edad, quedaran ordenados por peso. En el objeto creado en la salida anterior de R, datos.ordenados_edad,
la segunda observacién corresponde con el paciente 1 (26 afios, 64.75kg y 1.80m), mientras que la tercera fila
denota la informacién del paciente 4 (26 afios, 58.75kg y 1.62m). Si se introduce en la ordenacién la variable
peso, estos individuos alteraran la posicion en el fichero de datos, puesto que el paciente 4 pesa menos que
el paciente 1.

datos.ordenados_edad_peso=datos_original [order (edad,peso),]
datos.ordenados_edad_peso

## edad peso altura

## 6 25 59.80 1.83
## 4 26 58.75 1.62
##t 1 26 64.75 1.80
## 7 27 51.30 1.63
## 5 27 63.30 1.71
## 3 29 61.20 1.71
## 2 32 55.25 1.65

detach(datos_original) #4Anula la funcion attach(datos)

2.4 Librerias en R

Una de las ventajas de R es que permite al usuario trabajar con multitud de librerias, también denominadas
paquetes (de aqui en adelante se usardn ambos términos indistintamente), las cuales contienen subprogramas
que aumentan su funcionalidad. El abanico de posibilidades que ofrece el uso de varios paquetes sobre unos
datos de partida permite enriquecer su andlisis y, por supuesto, las conclusiones pertinentes. En la siguiente
direccién web (conocida como Cran de R) se puede encontrar todas las librerfas ordenadas alfabéticamente
que estan disponibles en R: Link para acceder a las librerias de R. Si se pincha en cualquier libreria, se accede
a otra direccién web que contiene la informaciéon del paquete seleccionado y donde se ubica un manual de
referencia en formato .pdf que explica todas las funciones de las que dispone la propia libreria. Otro enlace
de interés es r-bloggers.com. Este portal es un agregador de contenido del blog aportado por blogueros que
escriben sobre R (en inglés) que ayuda a los bloggers y usuarios de R a conectarse y utilizar distintas librerias
de R.

Algunas librerias se cargan por defecto, como es el caso de las librerias béasicas (base, graphics, stats, etc.).
Las que vengan instaladas por defecto (depende de la versién) no necesitan ser cargadas. Otras librerias
pueden cargarse si el usuario lo solicita mediante la funcién library() indicando el nombre del paquete
dentro de los paréntesis (sin comillas). Hay que notar que es altamente probable que el paquete que se


https://cran.r-project.org/web/packages/available_packages_by_name.html
https://www.r-bloggers.com/
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vaya a utilizar no se encuentre instalado en R. En cuyo caso, habra que instalar la libreria que se vaya a
utilizar. Para instalar un paquete se puede utilizar la funcién install.packages() escribiendo entre comillas
el nombre del paquete, o bien, dirigirse al menii Packages del panel 2, hacer click en el botén Install e
introducir el nombre del paquete en el recuadro Packages (separate multiple with space or comma):
que aparecerda. En esta ventana también se puede indicar el destinto dénde se guardara el paquete y el lugar
de dénde se descargara, pero se recomienda no alterar estas opciones. Una vez instaladas, ya se pueden
cargar con la funcién library. Se invita al usuario a instalar las librerias foreign, ggplot2 y readxl que se
utilizaran a lo largo del presente curso.

2.4.1 Instalacién de la libreria bioest.estimacion

Hay librerias que no estan ubicados en la red CRAN de R. A modo de ejemplo, se va a proceder a instalar
el paquete bioest.estimacion, el cual se encuentra en un repositorio local (en este caso, en la plataforma
PRADO) y que serd utilizado en futuras practicas. Para su instalacion, es necesario descargar previamente el
archivo “zip” disponible en la plataforma docente. Una vez realizado este paso, para instalar dicho paquete
en R Studio habra que dirigirse a la opcién del menti Tools—Install Packages que se muestra en la Figura
1.

R5tudio
File Edit Code View Plots Session Build Debug Profile  Tools | Help
Install Packages...
Check for Package Updates...

Version Control »
Shell...

Terminal k
lobs r
Addins k
Mermory r

Keyboard Shortcuts Help Alt+5Shift+K
Maodify Keyboard Shortcuts..,
Show Command Palette Ctrl+Shift+P

Project Options...

Global Options...

Figure 1: Opcién de mend en R Studio para cargar paquetes

Una vez activada la opcién del mentd, hay que indicar que el paquete se instalard desde un fichero local
(Figura 2) e indicar la ubicacién del archivo que se ha descargado de PRADO. Al hacerlo, comenzara la
instalacion.

Finalmente, es necesario habilitar el paquete para poder utilizar las funciones que se encuentran en él. Para
ello, se debe marcar la casilla correspondiente en la pestana Packages (Figura 3) del panel 2.
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Install Packages

Install from:
| Package Archive File (.zip; tar.gz) v |

Package archive:

~./PEdro/bicest.estimacion_0.1.0.zip Browse..

Install to Librany:
| C:/Users/Agu&Mancli/Documents/Riwin-library/d. 1 [Default] . |

Install Cancel

Figure 2: Ventana que permite seleccionar paquetes desde un archivo .zip

Files Plots Packages Help  Viewer
allnsta!l @'Update

Mame Description
|| BiasedUrn Biased Urn Model Listnbutions
BiBitR R Wrapper for Jlava Implementation of BiBit
| biclust BiCluster Algorithms
[« bicestestimacion ESTIMACION POR INTERVALO PARA LA MEDIA DE UNA VA NORMALY LA

PROPORCION BINOMIAL

Figure 3: Pestana de R Studio que permite ver los paquetes instalados y seleccionar los que se desea habilitar
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