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Estudante de mestrado em Botanica, Instituto de Biociéncias/USP, Laboratério de Sistematica Vegetal,
sob orientacao da Profa. Lucia G. Lohmann.

Trabalho com revisao taxonomica, reconstrucao filogenética e biogeografia de um género de liana
Neotropical (Martinella Baill.) que pertence a mesma familia dos Ipés: drvores que colorem as ruas de
Sao Paulo com suas floracdes no inverno

Meu projeto de pesquisa esta inserido em um projeto mais amplo, de natureza integrativa, e que
busca compreender a evolucdo e estruturacdo da biota Amazodnica e seu ambiente.

Exercicios do curso resolvidos

exec

Trabalho final

Proposta A - "Limpeza de dados para estudos biogeograficos"

Contextualizacao

Vivemos atualmente na era de 'Big Data'. Basicamente, 'Big Data' pode ser resumido no que chamam
de 3Vs: volume, velocidade e variedade dos dados. Nas Ciéncias Bioldgicas, repositérios de dados de
ocorréncia de espécies como o Global Biodiversity Information Facility (GBIF) e o brasileiro
SpeciesLink (SpLink), sao exemplos importantes de iniciativas com a missao de abrigar e
disponibilizar uma enorme quantidade de dados de biodiversidade de forma gratuita e colaborativa. A
utilizacao de dados oriundos desses repositérios requer um passo essencial que consiste na limpeza
desses dados, que deve ser anterior a qualquer analise. No entanto, devido ao grande volume de
dados, esse processo toma muito tempo, e esta sujeito a erros. Uma alternativa é automatizar essa
etapa por meio da aplicacao de funcdes no R, por exemplo.

Com isso, @ minha proposta A é criar uma funcao que faca a limpeza dos dados provenientes de
repositérios como o GBIF e SpLink, para Plantas, com foco em estudos biogeograficos, por exemplo,
Antonelli et al. (2015)

Descricao
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Tarefas-padrao da funcao:

1. Concatenar género com epiteto especifico

2. Eliminar registros sem nome do género & epiteto especifico - registros
apenas com nome do género sao mantidos

3. Verificacao dos nomes de espécies comparando com um banco de dados
nomenclatural(l) para buscar o nome aceito. Este passo é fundamental, pois
um mesmo taxon pode ter mais de um nome, mas apenas um deles é aceito
(validamente publicado). Empregarei funcdes, ou modificacdes destas, do
pacote taxize.

Adicionalmente, uma sequéncia de tarefas de limpeza e visualizacdo de dados poderdo ser
implementadas nesta funcao, dependendo dos argumentos fornecidos pelo usuario, a saber:

1. Argumento 1 - Eliminar registros que ja estejam classificados como 'known
coordinate issues'

2. Argumento 2 - Eliminar registros com valores de coordenadas igual a zero
3. Argumento 3 - Elaboracao de um mapa de distribuicao para verificacao
visual dos pontos de ocorréncia

Objeto de entrada: arquivo .csv contendo dados de espécies, e que tenham colunas nomeadas de
acordo com o padrao DarwinCore, que é utilizado pelo GBIF e SpLink, por exemplo.

Objeto de saida: arquivo .csv contendo as alteracdes feitas pelo(a) usuario(a) ao dataframe original,
mapa de distribuicao.

Pacotes com os quais trabalharei para desenvolver esta funcao
rgbif
taxize

speciesgeocodeR

(1) International Plant Names Index, The Plant List, Tropicos

Comentarios Julia

|

| Achei bastante interessante a funcao e com uma boa aplicabilidade.
|
: Algumas questdes importantes porém, para garantir que seja viavel:

|
|
|
|
|
|
|
: 1- Vocé tem alguma familiaridade com o pacote speciesgeocodeR ? :
| Provavelmente para executar as funcdes dele devem ser necessarios |
| alguns argumentos relacionados a DATUM das coordenadas |
I geograficas ou algo do tipo, talvez isso deva entrar como argumento |
I'na funcdo, ou ser extraido do dataframe de entrada caso ele obtenha :
 esta informacdo. Esse € um exemplo, mas acho importante checar
| de que tera o dominio para lidar com as fungdes do pacote. |
| |
|
|

I 2- Acho legal antes de batermos este martelo vocé checar como os
|
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' mapas s&o gerados para que a questdo grafica em si ndo emperre o :
 resto da funcao de realizar suas tarefas. Mas acredito que isso ndao |
| sera um problema. |
I I
| 3- Como serd feita esta etapa de checar se 0 nome da espécie estd !
I'"de acordo com o banco de dados presente na internet (vi que vocé :
: colocou trés referéncias) ? A fungao ird acessar o site ? Essa pode ser ,
| @ parte mais complicada talvez, dependendo do formato que o site |
| foi estruturado. :
|
I' Acho que seria legal esclarecermos esses pontos para garantir que :
| sera viavel. Mas a ideia me parece bem legal e desafiadoraemum
| certo nivel. |

|

|

|

|

|

|
I Qualquer coisa meu e-mail é juliambmolina@gmail.com

0l3, Julia,
Muito obrigado pelas consideracdes a respeito da minha proposta.
Vamos aos pontos:

|
|
|
|
|
|
|
: 1. Eu nao tenho familiaridade com o speciesgeocodeR, mas li um
| pouco da documentagao do pacote, e acredito que sera viavel

| emprega-lo na minha funcao.

|

|

|

|

|

|

|

|

|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
2. Vocé se refere aos pacotes requeridos para gerar mapas? Eu tive |
a oportunidade de fazer um curso de analise de dados espaciais [
usando o R. Penso que essa parte da funcao nao sera um '
impedimento... :
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|

3. Isso mesmo! A ideia é que a funcdo faca uma busca em um dos
tres sites que utilizei como exemplo de repositérios de mformac;oes
| ' sobre nomenclatura de taxons de plantas. Para ser sincero, essa é a
| parte que vai requerer mais estudo para que eu consiga executar. A
I minha ideia é partir do pacote taxize, que tem uma funcao que faz
: coisas muito similares.

: Obrigado novamente!

|
| Saudacdes

Proposta B (Alternativa) - Classificacao morfoldgica de folhas

Contextualizacao

Em estudos de taxonomia vegetal, descrever a forma dos diferentes érgaos da planta € um grande
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desafio. As plantas possuem grande plasticidade fenotipica, principalmente nas folhas. Com isso, uma
forma padronizada e reproduzivel para descrever a forma das folhas é essencial para os estudos
taxondmicos. Uma referéncia classica, muito utilizada por taxonomistas de plantas para descrever a
forma das folhas foi proposta por Leo J. Hickey (1973). De acordo com essa proposta, as categorias
sao definidas com base na posicao do eixo de maior largura da folha e na razao entre comprimento e
largura da lamina foliar no ponto de maior largura, como ilustrado na figura extraida de Hickey
(1973):

(]

As linhas tracejadas indicam o eixo de maior largura da folha.
Descricao

A proposta B de fungao fara a classificacao da forma foliar de acordo com Hickey (1973) nas
seguintes categorias:

oblonga
eliptica

ovada
obovada
forma especial

Obs.: Vale ressaltar que cada uma dessas categorias possuem sub-divisdes (pelo menos cinco em
cada categoria), que serdo incorporadas a funcao, mas que nao apresento aqui para simplificar a
apresentacao da proposta.

Objeto de entrada: dataframe com os dados organizados da seguinte maneira:

(]

Medidas de comprimento e largura em milimetros (mm).

A segunda coluna do dataframe de entrada s6 podera ter quatro diferentes string de caracteres, que
correspondem a posicao do eixo de maior largura da folha, e deverao estar de acordo com o exemplo
fornecido acima. Assim, a funcao farad uma verificacao desta coluna. Caso haja alguma inconsisténcia,
retornara uma mensagem ao usuario(a) apontando o problema e pedindo correcao.

Objeto de saida: dataframe com a classificacao da forma da lamina foliar para cada espécie.

Comentarios Julia

| . . ./
| Achei esta proposta menos elaborada, mas que seria viavel caso os

| argumentos fossem mais bem trabalhados ou explicitados aqui

| dando alguma flexibilidade ao usuario.
|

I'Veja se entendi certo : A funcdo ird utilizar as trés informacdes no

: data frame para categorizar a folha certo ? Entao por exemplo, uma
| largura de intervalo X a Y, associada a um comprimento de um

| intervalo Z a W, e uma posicao por exemplo “mediana” do maior

| eixo (axis) corresponderd a uma certa classificagcao. E por ai vai.. A
: funcao tera um garabito embutido nela é isso ?
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: Acho valido mas poderia trabalhar melhor os argumentos. :
| o . . . |
| A principio a proposta A me parece mais promissora porém |
| precisamos garantir aqueles pontos levantados no meu comentdrio |
| para a proposta A. :
|

|

|

: Bjs

| Vamos aos esclarecimentos...

|

I A funcado ira utilizar as trés informacdes no data frame para

' categorlzar a folha certo ? Isso mesmo! Mas a ideia € que essa
cIassmcagao é baseada na razao entre comprimento e largura da

| folha & na posicao do eixo de maior largura da folha.

|
I A funcdo terd um garabito embutido nela é isso ? Sim. Por exemplo,

|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
' uma folha com razao comprlmento/largura de 2:1 & 0 eixo de maior |
| Iargura na porcao do meio da folha, sera classificada como uma folha |
| oblonga. :
|
| Concordo que a proposta A esteja mais bem elaborada e mais :
I interessante e desafiadora (). E também nao vejo muito claramente |
I'como eu poderia aprimorar a proposta B, j& que o que eu pretendo |
 fazer esta praticamente todo descrito na proposta. :

|

|

|
| Abraco!

o _ ____ ___ ________ _
Comentarios Julia - 09/junho
r————(—"(—"(—~ ("~~~ ~"—~"~"~"~"~"~"~"~"~"~"~"~"~—~"~—~"~"—~"——~ m

| Acho que pode prosseguir com a proposta A entdo. Se ja tem

| familiaridade com dados espaciais fico mais tranquila. E sobre o

I pacote que né&o utilizou ainda acho que deve achar orientagdes no
| StackOverflow ou ent&o n&o exite em escrever no forum assim que
| puder. Pode me escrever aqui ou no meu e-mail também, nunca

| utilizei o pacote mas estamos aqui para aprender juntos. E uma

: proposta desafiadora mas bem completa e bem legal!

: Cheque bem essa parte de acessar os sites (se possivel hoje) para

| Nao prometer algo que no final pode virar um problema maior do que
| vocé esperava. De uma olhada nos pacotes RCurl e XML ou o rvest,

| talvez ai encontre algo.

|

: Aconselho:
: - Utilizar somente um site ver se consegue acessar o link do site que
| contem os nomes de espécies direto pelo R (as vezes é um link que
I nao pode ser acessado sem antes passar por outra pagina do site. Ai
I'vocé provavelmente utilizaria a funcdo 'getURL' ou o 'getForm' e em
, Sequida o 'htmlTreeParse' para transformar essa pagina da internet
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salva em um objeto em uma leitura HTML.

- Cheque bem se acessar essas paginas destes sites (o0 que vocé
escolher) sdo acessiveis em HTML ou outro formato e viabilizam seu
trabalho. Tente fazer um teste rapido rodando algumas linhas de
script fora da funcao mesmo.

- Aqui tem um tutorial interessante de recuperar pesquisas feitas no
google ... Acho que ja ajuda a tracar um caminho para algo analogo
ao que vocé quer ;)
https://ryouready.wordpress.com/2009/01/01/r-retrieving-information
-from-google-with-rcurl-package/

- A consulta a nomenclatura na internet pode até mesmo ser um
argumento opcional. As vezes a pessoa que utilizara a fun¢do nao
quer que essa consulta seja feita porque ja sabe que tem espécies
novas que nao estdo na lista do site ou seja 1a o que for.

- Sua fungao poderia retornar uma lista dos nomes que foram
encontrados diferentes do que existe na internet. Se quiser até ja
trocar para o nome correto (retirado da internet) no banco de dados
| da pessoa e salvar em um novo arquivo retornando uma mensagem
| de quais nomes foram modificados.

|
: Bom trabalho!

|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
Sugestodes: I
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|

' Oi, Julia,

|
|
| |
| Muito obrigado por todas as sugestdes! :
|
I'No momento estou tentando acessar os dados do site que pretendo :
I consultar na minha funcdo, mas n&o estou tendo muito éxito. Tenho |
| algumas alternativas ja em mente do que eu poderia usar para |
| contornar esse problema, e qualquer coisa eu te escrevo. :

|

|

|
(P
, Oi Eric, tudo bem? :
' « . . |
| Como estao caminhando as coisas ? |
' |
I Qualquer coisa lembre de nos mandar um e-mail ou dar um grito no |
I forum ;) Sua proposta é muito legal mas sabemos que envolve um |
| Nivel consideravel de complexidade. :

|

|
| Beijos! N
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FUNCAO - UpCleanPlantBiogeo

Arquivos que serao empregados para o exemplo da funcao

Arquivo 1. sample_splink.csv
Arquivo 2. sample_gbif.csv

Arquivos adicionais

Cddigo da fungao. function_code_upcleanplantbiogeo_v-final.r
Help da funcao. help-upcleanplantbiogeo.txt

Codigo da funcao

########A###HE FUNCAO UpCleanPlantBiogeo ######HAH#AHHAHHAH

### Esta funcao atualiza os nomes de especies de plantas recuperadas de
repositorios de dados de biodiversidade mundiais, faz limpeza de dados de
ocorrencia (coordenadas geograficas) e plota os pontos de ocorrencia em um
mapa. Para maiores detalhes, consulte o help da funcao.

UpCleanPlantBiogeo = function(x, from="spLink", cleanMap=TRUE)

#Funcao UpCleanPlantBiogeo, argumentos: x=data.frame com os dados de
entrada, from="spLink" ou "GBIF" indicando origem dos dados, cleanMap para
realizar limpeza dos dados de ocorréncia e plotar os pontos de ocorrencia em
um mapa.

{
if(is.data.frame(x) == FALSE) #Verifica a condicao de que arquivo
de entrada eh um data.frame, senao a funcao nao eh executada
{
stop("0 objeto fornecido nao eh um data.frame, corrija e tente
novamente") #caso o arquivo de entrada nao seja um data.frame,
retorna mensagem de erro ao usuario
}
if(from == "spLink" & cleanMap == TRUE) #Teste condicional para

os argumentos da funcao, se from="spLink" e cleanMap = TRUE (padrao),
executa os seguintes comandos

{

#indexar o dataframe de entrada, pois contem muito mais informacoes
do que o necessario

ecoR - http://ecor.ib.usp.br/


http://ecor.ib.usp.br/lib/exe/fetch.php?media=bie5782:01_curso_atual:alunos:trabalho_final:ericyasuok:sample_splink.csv
http://ecor.ib.usp.br/lib/exe/fetch.php?media=bie5782:01_curso_atual:alunos:trabalho_final:ericyasuok:sample_gbif.csv
http://ecor.ib.usp.br/lib/exe/fetch.php?media=bie5782:01_curso_atual:alunos:trabalho_final:ericyasuok:function_code_upcleanplantbiogeo_v-final.r
http://ecor.ib.usp.br/lib/exe/fetch.php?media=bie5782:01_curso_atual:alunos:trabalho_final:ericyasuok:help-upcleanplantbiogeo.txt

Last
update:
2020/08/12
06:04

05_curso_antigo:r2017:alunos:trabalho_final:ericyasuok:start http://ecor.ib.usp.br/doku.php?id=05_curso_antigo:r2017:alunos:trabalho_final:ericyasuok:start

datal = x[,c("family", "genus", "species", "subspecies",
"longitude", "latitude")] #(Cria o objeto datal, contendo apenas as
colunas de interesse do data.frame de input

#eliminando registros sem nenhuma identificacao

data2 = datal[!(datal$genus==""),] # Cria o objeto data2
contendo apenas os registros com informacao nas linhas da coluna $genus que
nao sejam espacos em branco
#inserindo "sp." nos registros que contem apenas nomes de generos

data2$species[data2$species==""] = "sp." #Na coluna $species,
sempre que houver um espaco em branco, este sera substituido por "sp."

#concatenando as colunas 'genus',6 'species' e 'subspecies' em uma
nova coluna, chamada "scientificname"

data2$scientificname = paste(data2$genus, data2$species,
data2$subspecies)

#verificando os nomes contidos na coluna "scientificname" -
sinonimias e nomes aceitos, empregando a funcao plantminer()

library(taxize) #carrega o pacote taxize

data3 = plantminer(data2$scientificname, from="tpl") #executa a
funcao plantminer do pacote taxize

#a funcao plantminer() gera um output que nao mantem os registros
identificados somente ate o nome de genero

#para contornar isso, a seguinte operacao eh necessaria. Busca, na
coluna $note, pelo string de caracteres "not full name", que eh
correspondente, em termos de posicao, a coluna $name, e entao coloca a
informacao da celula da coluna $original.search que tiver o string de
caracteres = "sp." estritamente e armazena na coluna $name.

data3$name[grep("not full name", data3$note)] =
data3$original.search[grep("\\bsp.\\b", data3$original.search)]

#incorporando as informacoes de coordenadas geograficas no output do
plantminer

data3$longitude = data2$longitude #criando uma nova coluna
para armazenar os dados de coordenadas geograficas no objeto de output do
plantminer()

data3$latitude = data2$latitude #criando uma nova coluna para
armazenar os dados de coordenadas geograficas no objeto de output do
plantminer()

#alguns nomes nao sao encontrados na busca, pois devem ser
identificacoes com nomes invalidos, o proximo comando elimina esses
registros do data frame

data4 = data3[!(data3$name==""), ] #Cria o objeto data4, com
todas as colunas do data3, e elimina as linhas que contenham espacos em
branco na coluna $name do data3

#Indexando o dataframe, pois as informacoes necessarias sao: coluna
“name", longitude e latitude

data5 = data4[,c("name", "longitude", "latitude")] #Cria o
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objeto data5, contendo apenas tres colunas

#eliminando os registros sem dados de coordenadas geograficas
dataF = data5[!(is.na(data5%$longitude))|!(is.na(data5%latitude)), ]
#cria o data.frame que sera retornado na tela do usuario, eliminando os
registros que nao possuem dados de coordenadas geograficas
write.csv(dataF, file="UpCleanPlantBiogeo outputl.csv")
#salva um arquivo csv no diretério de trabalho contendo os dados limpos
#organizando um 'report' com o numero de registros inicial, numero
de registros final, o numero de registros que foram eliminados por nao
possuirem identificacao e coordenadas geograficas

i.recs = dim(datal)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto datal em i.recs (initial number of records)

f.recs = dim(dataF)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto dataF em f.recs (final number of records)

noID = dim(datal)[1l] - dim(data2)[1] #calcula o numero de

registros sem identificacao que foram eliminados durante o processo de
limpeza e checagem por nomes aceitos

noCoords = dim(data2)[1] - dim(dataF)[1] #calcula o numero de
registros sem informacao de coordenadas geograficas que foram retiradas

UpCleanReport = c(i.recs, f.recs, noID, noCoords) #organiza
as informacoes para o report no objeto vetorial UpCleanReport

names (UpCleanReport) = c("initial # of records", "final # of
records", "# of unidentified records", "# of records without geo
coordinates") #Nomeia cada elemento do vetor

#plotando os pontos de ocorrencia em um mapa para verificacao visual

library(maptools) #Carrega um dos pacotes disponiveis para
lidar com dados espaciais no R
data(wrld simpl) #Carrega o dado wrld simpl, que contem um

shapefile da Terra, um mapa mundi

plot(wrld simpl, xlim = c(min(dataF$longitude),
max (dataF$longitude)), ylim = c(min(dataF$latitude),max(dataF$latitude)),
axes=TRUE) #Abre um dispositivo grafico e plota um recorte do mapa,
de acordo com a extensao dos proprios pontos de ocorrencia do data.frame,
assim, facilita a visualizacao dos pontos de ocorrencia no mapa

points(dataF$longitude, dataF$latitude, pch=19, col="black",
cex=0.5) #Plota os pontos de ocorrencia no mapa

}

if(from == "spLink" & cleanMap == FALSE) #Teste condicional para

os argumentos da funcao, se from="spLink" e cleanMap = FALSE, executa os
seguintes comandos

{

#indexar o dataframe de entrada, pois contem muito mais informacoes
do que o necessario

datal = x[,c("family", "genus", "species", "subspecies",
"longitude”, "latitude")] #Cria o objeto datal, contendo apenas as
colunas de interesse do data.frame de input

#eliminando registros sem nenhuma identificacao

data2 = datal[!(datal$genus==""),] # Cria o objeto data2
contendo apenas os registros com informacao nas linhas da coluna $genus que
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nao sejam espacos em branco

#inserindo "sp." nos registros que contem apenas nomes de generos
data2$species[data2$species==""] = "sp." #Na coluna $species,

sempre que houver um espaco em branco, este sera substituido por "sp."

#concatenando as colunas 'genus',6 'species' e 'subspecies' em uma
nova coluna, chamada "scientificname"

data2$scientificname = paste(data2$genus, data2$species,
data2$subspecies)

#verificando os nomes contidos na coluna "scientificname" -
sinonimias e nomes aceitos, empregando a funcao plantminer()

library(taxize) #carrega o pacote taxize

data3 = plantminer(data2$scientificname, from="tpl") #executa a
funcao plantminer do pacote taxize

#a funcao plantminer() gera um output que nao mantem os registros
identificados somente ate o nome de genero

#para contornar isso, a seguinte operacao eh necessaria. Busca, na
coluna $note, pelo string de caracteres "not full name", que eh
correspondente, em termos de posicao, a coluna $name, e entao coloca a
informacao da celula da coluna $original.search que tiver o string de
caracteres = "sp.", estritamente, e armazena na coluna $name.

data3$name[grep("not full name", data3$note)] =
data3$original.search[grep("\\bsp.\\b",data3$original.search)]

#alguns nomes nao sao encontrados na busca, pois devem ser
identificacoes com nomes invalidos, o proximo comando elimina esses
registros do data frame

dataF = data3[!(data3$name==""), ] #Cria o objeto data4, com
todas as colunas do dataF, e elimina as linhas que contenham espacos em
branco na coluna $name do data3

write.csv(dataF, file="UpCleanPlantBiogeo output2.csv")

#salva um arquivo csv no diretorio de trabalho contendo os dados limpos

#organizando um 'report' com o numero de registros que foram
eliminados por nao possuirem identificacao e coordenadas geograficas

i.recs = dim(datal)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto datal em i.recs (initial number of records)

f.recs = dim(dataF)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto dataF em f.recs (final number of records)

noID = dim(datal)[1l] - dim(data2)[1] #calcula o numero de

registros sem identificacao que foram eliminados durante o processo de
limpeza e checagem por nomes aceitos

UpCleanReport = c(i.recs, f.recs, nolD) #organiza as
informacoes para o report no objeto vetorial UpCleanReport

names (UpCleanReport) = c("initial # of records", "final # of
records", "# of unidentified records") #Nomeia cada elemento do vetor

}

if(from=="GBIF" & cleanMap == TRUE) #Teste condicional para os
argumentos da funcao, se from="GBIF" e cleanMap = TRUE (padrao), executa os
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seguintes comandos

{

#indexar o dataframe de entrada, pois contem muito mais informacoes
do que o necessario

datal = x[,c("family", "genus", "specificEpithet", "lon", "lat")]
#Cria o objeto datal, contendo apenas as colunas de interesse do data.frame
de input

#eliminando registros sem nenhuma identificacao

data2 = datal[!is.na(datal$genus), ] # Cria o objeto data2
contendo apenas os registros com informacao nas linhas da coluna $genus que
nao sejam NA

#inserindo "sp." nos registros que contem apenas nomes de generos
data2$specificEpithet[is.na(data2$specificEpithet)] = "sp."
#Na coluna $specificEpithet, sempre que houver um NA, este sera substituido
por "sp."

#concatenando as colunas 'genus' e 'species' em uma nova coluna,
chamada "scientificname"

data2$scientificname = paste(data2$genus, data2$specificEpithet)

#verificando os nomes contidos na coluna "scientificname"
sinonimias e nomes aceitos, empregando a funcao plantminer()

library(taxize) #carrega o pacote taxize

data3 = plantminer(data2$scientificname, from="tpl") #executa a
funcao plantminer do pacote taxize

#a funcao plantminer() gera um output que nao mantem os registros
identificados somente ate o nome de genero

#para contornar isso, a seguinte operacao eh necessaria. Busca, na
coluna $note, pelo string de caracteres "not full name", que eh
correspondente, em termos de posicao, a coluna $name, e entao coloca a
informacao da celula da coluna $original.search que tiver o string de
caracteres = "sp.", estritamente, e armazena na coluna $name.

data3$name[grep("not full name", data3$note)] =
data3$original.search[grep("\\bsp.\\b",data3$original.search)]

#incorporando as informacoes de coordenadas geograficas no output do
plantminer

data3$longitude = data2$lon #criando uma nova coluna para
armazenar os dados de coordenadas geograficas no objeto de output do
plantminer()

data3$latitude = data2$lat #criando uma nova coluna para
armazenar os dados de coordenadas geograficas no objeto de output do
plantminer()

#alguns nomes nao sao encontrados na busca, pois devem ser
identificacoes com nomes invalidos, o proximo comando elimina esses
registros do data frame

datad4 = data3[!(data3$name==""), ] #Cria o objeto data4, com
todas as colunas do data3, e elimina as linhas que contenham espacos em
branco na coluna $name do data3

#Indexando o dataframe, pois as informacoes necessarias sao: coluna
"name", longitude e latitude
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data5 = data4[,c("name", "longitude", "latitude")] #Cria o
objeto data5, contendo apenas tres colunas

#eliminando os registros sem dados de coordenadas geograficas
dataF = data5[!(is.na(data5%$longitude))|!(is.na(data5%latitude)), ]
#cria o data.frame que sera retornado na tela do usudrio, eliminando os
registros que nao possuem dados de coordenadas geograficas
write.csv(dataF, file="UpCleanPlantBiogeo output3.csv")
#salva um arquivo csv no diretdrio de trabalho contendo os dados limpos

#organizando um 'report' com o numero de registros que foram
eliminados por nao possuirem identificacao e coordenadas geograficas

i.recs = dim(datal)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto datal em i.recs (initial number of records)

f.recs = dim(dataF)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto dataF em f.recs (final number of records)

noID = dim(datal)[1] - dim(data2)[1] #calcula o numero de

registros sem identificacao que foram eliminados durante o processo de
limpeza e checagem por nomes aceitos

noCoords = dim(data2)[1l] - dim(dataF)[1] #calcula o numero de
registros sem informacao de coordenadas geograficas que foram retiradas

UpCleanReport = c(i.recs, f.recs, noID, noCoords) #organiza
as informacoes para o report no objeto vetorial UpCleanReport

names (UpCleanReport) = c("initial # of records", "final # of
records", "# of unidentified records", "# of records without geo
coordinates") #Nomeia cada elemento do vetor

#plotando os pontos de ocorrencia em um mapa para verificacao visual

library(maptools) #Carrega um dos pacotes disponiveis para
lidar com dados espaciais no R

data(wrld simpl) #Carrega o dado wrld simpl, que contem um
shapefile da Terra, um mapa mundi

plot(wrld simpl, xlim = c(min(dataF$longitude),
max (dataF$longitude)), ylim = c(min(dataF$latitude),max(dataF$latitude)),
axes=TRUE) #Abre um dispositivo grafico e plota um recorte do mapa,
de acordo com a extensao dos proprios pontos de ocorrencia do data.frame,
assim, facilita a visualizacao dos pontos de ocorrencia no mapa

points(dataF$longitude, dataF$latitude, pch=19, col="black",
cex=0.5) #Plota os pontos de ocorrencia no mapa

}

if(from=="GBIF" & cleanMap == FALSE) #Teste condicional para os

argumentos da funcao, se from="GBIF" e cleanMap = FALSE, executa os
seguintes comandos

{

#indexar o dataframe de entrada, pois contem muito mais informacoes
do que o necessario

datal = x[,c("family", "genus", "specificEpithet", "lon", "lat")]
#Cria o objeto datal, contendo apenas as colunas de interesse do data.frame
de input

#eliminando registros sem nenhuma identificacao
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data2 = datal[!is.na(datal$genus), ] # Cria o objeto data2
contendo apenas os registros com informacao nas linhas da coluna $genus que
nao sejam NA

#inserindo "sp." nos registros que contem apenas nomes de generos
data2$specificEpithet[is.na(data2$specificEpithet)] = "sp."
#Na coluna $specificEpithet, sempre que houver um NA, este sera substituido
por "Sp."

#concatenando as colunas 'genus' e 'species' em uma nova coluna,
chamada "scientificname"

data2$scientificname = paste(data2$genus, data2$specificEpithet)

#verificando os nomes contidos na coluna "scientificname" -
sinonimias e nomes aceitos, empregando a funcao plantminer()

library(taxize) #carrega o pacote taxize

data3 = plantminer(data2$scientificname, from="tpl") #executa a
funcao plantminer do pacote taxize

#a funcao plantminer() gera um output que nao mantem os registros
identificados somente ate o nome de genero

#para contornar isso, a seguinte operacao eh necessaria. Busca, na
coluna $note, pelo string de caracteres "not full name", que eh
correspondente, em termos de posicao, a coluna $name, e entao coloca a
informacao da celula da coluna $original.search que tiver o string de
caracteres = "sp.", estritamente, e armazena na coluna $name.

data3$name[grep("not full name", data3$note)] =
data3$original.search[grep("\\bsp.\\b",data3$original.search)]

#alguns nomes nao sao encontrados na busca, pois devem ser
identificacoes com nomes invalidos, o proximo comando elimina esses
registros do data frame

dataF = data3[! (data3$name==""), ] #Cria o objeto dataF, com
todas as colunas do data3, e elimina as linhas que contenham espacos em
branco na coluna $name do data3

write.csv(dataF, file="UpCleanPlantBiogeo output4.csv")

#salva um arquivo csv no diretdério de trabalho contendo os dados limpos

#organizando um 'report' com o numero de registros que foram
eliminados por nao possuirem identificacao e coordenadas geograficas

i.recs = dim(datal)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto datal em i.recs (initial number of records)

f.recs = dim(dataF)[1] #armazena o tamanho, em numero de
linhas, do objeto dataF em f.recs (final number of records)

noID = dim(datal)[1l] - dim(data2)[1] #calcula o numero de

registros sem identificacao que foram eliminados durante o processo de
limpeza e checagem por nomes aceitos

UpCleanReport = c(i.recs, f.recs, nolD) #organiza as
informacoes para o report no objeto vetorial UpCleanReport

names (UpCleanReport) = c("initial # of records"”, "final # of
records", "# of unidentified records") #Nomeia cada elemento do vetor

}

return(list(dataF, UpCleanReport)) #Retorna uma lista contendo
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(1) os dados limpos e (2) o report com o numero de registros processados

}

Help da funcao

UpCleanPlantBiogeo package:unknown R
Documentation

UpCleanPlantBiogeo processes data gathered from global biodiversity data
repositories such as the Global Biodiversity Information Facility (GBIF) and
speciesLink (spLink) for plant biogeographical studies.

It Updates plant taxon names, according to the accepted names on The Plant
List's database, and Cleans species occurrence data (coordinates).

Description:

UpCleanPlantBiogeo takes a dataframe containing plant species occurrence
data, checks for species names synonymy and accepted names on The Plant
List's database, generating an updated dataframe with the accepted names.

Depending on the user's choice, the function also cleans geographic
coordinates (i.e., removes records without geographic coordinates, and with
value = 0) and plots them on a map for visual inspection, in order to readly
spot potential outliers and/or records with erroneous geographic
coordinates.

Usage:

UpCleanPlantBiogeo(x, from = "spLink", cleanMap = TRUE)

Arguments:

X data.frame, downloaded either from GBIF or speciesLink
(spLink).

from character (required). Specify from which repository the
data (x) has been retrieved: from = "GBIF" or from = "spLink". Default =
"spLink".

cleanMap logical. If TRUE, cleans geographic coordinates that are

missing from each record (row) and plots a map for visual inspection of
species occurrence points. If FALSE, does not perform any of the steps
previously described.

Details:

The input data.frame must contain columns named "family", "genus",
"species", "specificEpithet", "subspecies", "lon", "longitude", "lat",
"latitude”, it will depend on the data source. Data from the GBIF must have
at least columns named: "“family", "genus", "specificEpithet", "lon", "lat".
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Data from spLink must have at least columns named "family", "genus",
"species", "subspecies", "longitude", "latitude".

Input files must be downloaded either from specieslLink
(http://www.splink.org.br/index?lang=pt) or GBIF (http://www.gbif.org/). The
function will only work on GBIF data downloaded via gbif() function from
dismo package.

The mapping step is only going to work properly if geographic
coordinates are in decimal degrees, which is the default geographic
coordinate format provided by the GBIF and spLink. So make sure the input
file contains the correct format of geographic coordinates.

Before running UpCleanPlantBiogeo, make sure to install the following
packages: taxize and maptools
Value:

An output file will be saved on the working directory in csv format.

The function returns a list containing (1) a dataframe with all the
accepted names, and (2) a vector containing a very simple report with the
number of records that have been removed from the original dataframe for
being unidentified records and/or without geographic coordinates, depending
on the arguments provided to the function.

A map will be returned as a graphical device on the user's screen.

Warning:

The function will stop and print an error message if the input file is
not a data.frame.

The function will only work on GBIF data downloaded via the gbif()
function from dismo package.

Geographic coordinates must be in decimal degrees, otherwise the mapping
step will be compromised.

Author(s):
Eric Yasuo Kataoka, erickataoka@usp.br

References:

1. Global Biodiversity Information Facility - GBIF website
(http://www.gbif.org)

2. speciesLink website (http://splink.cria.org.br )

See Also:
speciesgeocodeR, taxize, dismo and rgbif packages

Examples:

# Remember: make sure you have installed taxize and maptools packages
before running UpCleanPlantBiogeo

### Examplel, data downloaded from spLink, default arguments

## Not run:

sample.spLink = read.csv("sample spLink.csv", header = TRUE, sep = ",",
dec = ".", as.is=T)

ecoR - http://ecor.ib.usp.br/



Last

;838}8:8/12 05_curso_antigo:r2017:alunos:trabalho_final:ericyasuok:start http://ecor.ib.usp.br/doku.php?id=05_curso_antigo:r2017:alunos:trabalho_final:ericyasuok:start

06:04

UpCleanPlantBiogeo(sample.spLink, from = "spLink")

## End (Not run)

### Example 2, data downloaded from spLink, from = "spLink" and cleanMap
= FALSE

## Not run:

sample.spLink = read.csv("sample spLink.csv", header = TRUE, sep = ",",
dec = ".", as.is=T)

UpCleanPlantBiogeo(sample.spLink, from = "spLink", cleanMap = FALSE)

## End (Not run)

### Example3, data downloaded from GBIF, default arguments

## Not run:

sample.GBIF = read.csv("sample GBIF.csv", header = TRUE, sep = ",", dec
=".", as.is=T)

UpCleanPlantBiogeo(sample.GBIF, from = "GBIF")

## End (Not run)

### Example4, data downloaded from GBIF, from = "spLink" and cleanMap =
FALSE

## Not run:

sample.GBIF = read.csv("sample GBIF.csv", header = TRUE, sep = ",", dec

’
n n

= ".", as.is=T)
UpCleanPlantBiogeo(sample.GBIF, from = "GBIF", cleanMap = FALSE)
## End (Not run)
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