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メニュー

• データの加工

• magrittr パッケージのパイプ演算子

• パイプ演算子を使ったデータ加工例
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データフレームとは

• 統計解析を行うデータの形式は様々

• （ R 上で）データを手で入力して・・・

• テキストファイル、EXCEL、ACCESS、SAS などの形式

• R でデータ解析を行う際はデータフレームという形式に

データを変換することが多い（見た目は行列）
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EXCEL：シート ACCESS：テーブル SAS：データセット



データフレームとは

• 数値ベクトルや文字ベクトル，

因子ベクトルなどの異なる型の

データをまとめてもつ変数

• 外見は行列と同じ

• 各列の要素の型はバラバラでも可

• データフレームの各行・各列は

ラベルを必ず持ち，ラベルに

よる操作が可能
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SEX HEIGHT WEIGHT

F 160 50

F 165 65

M 170 60

M 175 55

M 180 70



参考：データの型

• R には「データの型」という概念があり、「数値」「文字」「日付」

「因子（カテゴリ）」などを区別する ⇒ 日付の処理の例は次頁

• 外部ファイルを R に読み込むと「数値」は「数値型」、

「文字」は「因子型（カテゴリ）」に自動変換される

⇒ 「文字」を「文字型」としたい場合は要変換！

> height <- c(158,162,177,173,166)  # 数値型

> group  <- c("A","A","B","C","C") # 文字型

> group  <- as.factor(group) # 関数 as.factor で

> # 因子型(カテゴリ)に変換

> groupc <- as.character(group) # 文字型に変換

> date   <- as.Date("111111", format="%y%m%d") #日付型に変換
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参考：データの型

命令 機能

%A，%a 曜日の英語名（小文字は略記）

%B，%b 月の英語名（小文字は略記）

%d 日（01-31）

%m 月（01-12）

%Y，%y 西暦（大文字：4 桁表示，小文字：2 桁表示）

> as.Date("2012/01/26", format="%Y/%m/%d") # 文字列を日付に

[1] "2012-01-26"

> x <- as.Date("2012/01/26", format="%Y/%m/%d") -

+ as.Date("111111", format="%y%m%d") # 日数の差を計算

> as.numeric(x) # 結果を数値に変換

[1] 76
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参考：因子型に関する補足

• R ではカテゴリデータを「因子型」として保持することが出来る

• 「文字ベクトルを作成」 → 「関数 factor() で因子型に変換」という手順

• データフレーム作成時、文字列は自動で因子型に変更される点に注意

• カテゴリ順番を変更する場合は関数 factor() の引数 levels を

使用するか、関数 levels() を使用
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> ( x <- rep(letters[1:3], 2) )
[1] "a" "b" "c" "a" "b" "c"
> ( y <- factor(x) )
[1] a b c a b c
Levels: a b c

> ( y <- factor(x, levels=c("b","c","a")) )

[1] a b c a b c

Levels: b c a

> levels(y) <- c("c","a","b")



参考：因子型に関する補足

• カテゴリデータを「因子型」として保持し、データの一部を削除

した場合、特定のカテゴリのデータが無くなることがある

• その場合でも、データ内に「カテゴリの種類」に関する情報は残ったまま

となり、たまに不具合の原因となる

• 当該データに再度 factor() を適用するとカテゴリ情報が更新される
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> ( z <- y[c(-3,-6)] )

[1] b c b c

Levels: c a b

> ( z <- factor(z) )

[1] b c b c

Levels: c b



データフレームの作成

• R でベクトルデータを作成した後、データフレームを作成

（いわゆる手入力）

• 「性別」「身長」「体重」データをベクトルで用意した後、

関数 data.frame() で 1 つのデータフレームに変換する

• 関数 read.table () でデータをベタ打ちする

• ファイルからデータを読み込んで、データフレームを作成

• 関数 read.table() や read.csv() などでファイルからデータを読み込む

• パッケージ readxl の関数 read_excel() で EXCEL ファイルを読み込む

• パッケージ sas7bdat の関数 read.sas7bdat() や、

パッケージ haven の関数 read_sas() で SAS ファイルを読み込む
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データフレームの作成（手入力）
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SEX

F

F

M

M

M

WEIGHT

50

65

60

55

70

HEIGHT

160

165

170

175

180

SEX HEIGHT WEIGHT

F 160 50

F 165 65

M 170 60

M 175 55

M 180 70

> sex    <- c("F","F","M","M","M")

> height <- c(160,165,170,175,180)

> weight <- c( 50, 65, 60, 55, 70)

> x <- data.frame(SEX=sex, HEIGHT=height,

WEIGHT=weight)

data.frame()



データフレームの作成（手入力）
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> x <- read.table(text='

+ sex height weight

+ F 160 50

+ F 165 65

+ M 170 60

+ M 175 55

+ M 180 70', header=TRUE)

ここにデータを
ベタ打ち



データフレームの作成（CSVの読み込み）
• 列名があり，データ間がコンマで区切られている場合

⇒ 関数 read.csv() は CSV ファイル専用の関数
⇒ 文字データは自動で因子型として読み込まれる
⇒ 文字データを因子型ではなく文字型として読み込む場合は

引数 stringsAsFactors=F を指定する
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> x <- read.csv("data.csv")

> x

sex height weight

1   F    160     50

2   F    165     65

3   M    170     60

4   M    175     55

5   M    180     70

sex,height,weight
F,160,50
F,165,65
M,170,60
M,175,55
M,180,70

data.csv



データフレームの閲覧
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• データフレームの中身を確認したいときは・・・

• コンソール画面でデータフレーム名（x）を入力

• 右上の画面の [Environment] → データフレーム名（x）を
クリック → 変数名をクリックしてソートや条件抽出も出来る



作業の流れ1

1. 「data.csv」を「C:¥temp」に格納後、作業ディレクトリを

「C:¥temp」に設定する

2. 1. で格納したデータを変数 x に読み込む

3. 関数 head() を用いて，変数 x の 1 行目から 3 行目を表示
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> setwd("C:/temp")

> x <- read.csv("data.csv")

> head(x, n=3)

sex height weight

1   F    160     50

2   F    165     65

3   M    170     60



データへのアクセス方法
データフレーム x に対する命令 機能

x$列名 ，x["列名"] ，x[["列名"]] 指定した列データを表示

x[2], x[[2]]                   2 番目の列データを表示

x[3, 2], x[[3, 2]]             3 行 2 列目のデータを表示

x[[3,"列名"]] ，x[[3,"列名"]] 指定した列の 3 行目のデータを表示

x[c(1, 2)]                     1 列目と 2 列目のデータを表示

x[c(3, 4), ] 3 行目と 4 行目のデータを表示

x[ ,c(T,F,T)]    論理ベクトル c(T,F,T) が TRUE となっている列を表示

x[x$SEX=="F", ]                性別が"F"（女性）である行を表示

x[x$WEIGHT %in% c(60,70), ] 体重が 60kg 又は 70 kg である行を表示

x[x$SEX=="F", c("SEX", "WEIGHT")] 性別が"F"（女性）である「SEX」「WEIGHT」を表示

x[ x$SEX=="F" & x$WEIGHT>60 , ] 性別が"F"（女性）かつ体重が60kgより大きい行を表示

subset(x, SEX=="F" & WEIGHT>60) x[ x$SEX=="F" & x$WEIGHT>60 , ] と同様の機能

15※ 「かつ」と「または」は、それぞれ & と | である点に注意



1つの値の比較 vs. ベクトル同士の比較

• 1つの値同士の比較を行う場合、「かつ」と「または」は
「 && 」と「 || 」を用いる

• ベクトル同士の比較を行う場合、「かつ」と「または」は
「 & 」と「 | 」を用いる

• 以下に例を示す

> (1 > 2) || (3 < 4)                  # 1つの値同士の比較

[1] TRUE

> c(1,1) > c(2,0)                     # ベクトル同士の比較

[1] FALSE  TRUE

> c(FALSE, TRUE) || c(FALSE, FALSE)   # 間違い

[1] FALSE ← 1番目の値同士の比較のみ行っている

> c(FALSE, TRUE) | c(FALSE, FALSE)   # 正しい！

[1] FALSE  TRUE
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条件に合致した要素のみ抽出

• ベクトル同士の比較を行う場合、「かつ」と「または」は「 & 」と「 | 」を用いる

• よって、条件に合致した要素のみ抽出する場合も「 & 」と「 | 」を用いる
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> sex       <- c("F","F","M","M","M")

> height    <- c(160,165,170,175,180)

> weight    <- c( 50, 65, 60, NA, 70)

> height[c(T,T,F,F,F)]            # TRUEの要素を抽出

[1] 160 165

> sex=="F"                # sex=="F" である要素

[1]  TRUE  TRUE FALSE FALSE FALSE

> height[sex=="F"]        # sex=="F" である要素を抽出

[1] 160 165

> height[!is.na(weight)]  # weight が非欠測である要素

[1] 160 165 170 180 # を抽出

> sex=="F" & weight>60            # 「かつ」は & にて抽出

[1] FALSE  TRUE FALSE FALSE FALSE

> height[sex=="F" & weight>60]    # sex=="F" & weight>60

[1] 165                           # である要素を抽出



条件に合致した要素のみ抽出

• ベクトル同士の比較を行う場合、「かつ」と「または」は「 & 」と「 | 」を用いる

• データフレームに対して「条件に合致した要素のみ抽出」する場合も同様
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> sex=="F" & weight>60            # 「かつ」は & にて抽出

[1] FALSE  TRUE FALSE FALSE FALSE

> height[sex=="F" & weight>60]    # sex=="F" & weight>60

[1] 165                           # である要素を抽出

> x <- data.frame(SEX=sex, HEIGHT=height, 

WEIGHT=weight)  # データフレーム x を作成

> x[x$SEX=="F" & x$WEIGHT>60 , ]  # sex=="F" & weight>60

SEX HEIGHT WEIGHT # である要素を抽出

2   F    165     65

> subset(x, SEX=="F" & WEIGHT>60) # sex=="F" & weight>60

SEX HEIGHT WEIGHT              # である要素を抽出

2   F    165     65



データの加工・抽出

データフレーム x に対する命令 機能

head(x, n=a)               先頭から a 行だけ抽出する

tail(x, n=b)               末尾から b 行だけ抽出する

na.omit(x)                 NA を含む行を削除する

transform(x, y=ベクトル)         データフレーム x に新たな列 y を追加する

subset(x, 条件式) 条件式に合う行のみを抽出する

subset(x, 条件式, ベクトル) ベクトルで指定した列に対し，条件式に合う

行のみを抽出する

※「 -ベクトル名」とすると変数が削除される

reshape(x, ...) データフレーム x を横展開／縦展開する

apply(x[,範囲], 1, 関数) データフレーム x の指定した範囲について，

各行ごとに関数を適用する

（各列ごと： apply(x[,範囲], 2, 関数) とする）
19



データの結合など

データフレーム x に対する命令 機能

ncol(x) x の列数（変数の数）を求める

nrow(x) x の行数（データ数）を求める

names(x) x の列名を表示する

rbind(x,y) x と y を縦に並べて結合する

cbind(x,y) x と y を横に並べて結合する

data.frame(x,y) x と y を横に並べて結合する

merge(x,y) x と y をくっつける（マージする）
※ all=T を指定するとデータを全て残す

all=T を指定しなければデータの共通
部分が結果として返される

※ たまに関数 attach() や detach() を使用している資料が見受けられるが、
使わない方が良い（実際にデータ解析を行う場面ではまず使わないです） 20



準備

• データフレーム x：ID、SEX（性別、FとM）、HEIGHT（身長）

• データフレーム y：ID と WEIGHT（体重）
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> id     <- 1:5 ; sex <- c("F","F","M","M","M")
> height <- seq(160,180,5) ; weight <- c(50,65,60,55,70)
> ( x <- data.frame(ID=id, SEX=sex, HEIGHT=height) )
ID SEX HEIGHT

1  1   F    160
2  2   F    165
3  3   M    170
4  4   M    175
5  5   M    180
> ( y <- data.frame(ID=id[1:4], WEIGHT=weight[1:4]) )
ID WEIGHT

1  1     50
2  2     65
3  3     60
4  4     55



例1：データへのアクセス
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> x[c(1,3,5),]           # 1,3,5行目にアクセス

ID SEX HEIGHT
1  1   F    160
3  3   M    170
5  5   M    180
> x[,c(1,3)]             # 1,3列目にアクセス

ID HEIGHT
1  1    160
2  2    165
3  3    170
4  4    175
5  5    180
> x$HEIGHT # 身長（結果はベクトル）

[1] 160 165 170 175 180
> x$HEIGHT <- NULL       # 身長を削除

> x
ID SEX

1  1   F
2  2   F
3  3   M
4  4   M
5  5   M



例2：条件抽出と変数の追加
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> x <- data.frame(ID=id, SEX=sex, HEIGHT=height)
> subset(x, ID>3)        # ID>3の人を抽出

ID SEX HEIGHT
4  4   M    175
5  5   M    180
> subset(x, ID>3, 1:2)   # ID>3の人を抽出（1～2行目の変数のみ残す）

ID SEX
4  4   M
5  5   M
> subset(x, ID>3, -SEX)  # ID>3の人を抽出（変数SEXは削除）

ID HEIGHT
4  4    175
5  5    180
> transform(x, W=weight) # 変数Wを追加

ID SEX HEIGHT  W
1  1   F    160 50
2  2   F    165 65
3  3   M    170 60
4  4   M    175 55
5  5   M    180 70



例3：特定の行や列に対する処理
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• 関数 apply() にデータの 1 列のみ指定する場合は drop=F を付ける

• 関数 aggregate(変数 ~ カテゴリ1 + カテゴリ2 + ... , データ名, 関数名)

• 関数 xtabs(変数 ~ カテゴリ1 + カテゴリ2 + ... , データ名)

> apply(x[,c(1,3)], 2, mean)   # 1,3行目について平均値を算出

ID HEIGHT 

3    170 

> apply(x[,3,drop=F], 2, mean) # 3行目の平均値を算出

HEIGHT 

170

> aggregate(HEIGHT ~ SEX, x, mean) # SEX毎にHEIGHTの平均

sex height

1   F  162.5

2   M  175.0



例3：特定の行や列に対する処理
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> aggregate(HEIGHT ~ SEX + ID, x, mean) # カテゴリを複数指定
sex id height

1   F  1    160
2   F  2    165
3   M  3    170
4   M  4    175
5   M  5    180
> xtabs(HEIGHT ~ SEX, x) # カテゴリごとに HEIGHT の合計を算出
sex
F   M 

325 525 
> xtabs( ~ SEX, x) # 左辺の変数を指定しないと頻度集計を行う
sex
F M 
2 3 
> xtabs( ~ SEX + ID, x) # 左辺の変数を指定しないと頻度集計を行う

id
sex 1 2 3 4 5
F 1 1 0 0 0
M 0 0 1 1 1



例4：データの縦結合、横結合
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> rbind(x[1,], x[2,]) # 縦結合

ID SEX HEIGHT

1  1   F    160

2  2   F    165

> ( z <- merge(x, y, by="ID", all=T, sort=F) ) # 横結合

ID SEX HEIGHT WEIGHT

1  1   F    160     50

2  2   F    165     65

3  3   M    170     60

4  4   M    175     55

5  5   M    180     NA

> y$ID2 <- y$ID; y$ID <- NULL 

> ( z <- merge(x, y, by.x="ID", by.y="ID2") ) # キー変数が

ID SEX HEIGHT WEIGHT # データフレーム間で異なる場合

1  1   F    160     50

2  2   F    165     65

3  3   M    170     60

4  4   M    175     55



例5：データの転置（横展開、縦展開）

• データを転置（横展開、縦展開）する場合は
• 関数 reshape() を用いる ⇒ 縦展開する場合は非推奨

• パッケージ reshape2 の関数 melt()、dcast() を用いる
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> df <- data.frame(id=rep(1:4,rep(2,4)),

+                  visit=I(rep(c("Before","After"),4)),

+                  x=1:8, y=11:18)

> df

id  visit x  y

1  1 Before 1 11

2  1  After 2 12

3  2 Before 3 13

4  2  After 4 14

5  3 Before 5 15

6  3  After 6 16

7  4 Before 7 17

8  4  After 8 18



例5：データの転置（横展開、縦展開）
• 関数 reshape() でデータを横展開する（direction="wide"）

• idvar：この変数の値ごとに横展開

• timevar：検査時点が格納されている変数名

• v.names：検査結果が格納されている変数名
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> df2 <- reshape(df,  idvar="id", timevar="visit",

+                v.names=c("x","y"), direction="wide")

> df2

id x.Before y.Before x.After y.After

1  1        1       11       2      12

3  2        3       13       4      14

5  3        5       15       6      16

7  4        7       17       8      18



例5：データの転置（横展開、縦展開）

• 関数 reshape() でデータを縦展開する（direction="long"）

• データを「値が入った変数名.項目が入った変数名（例：x.Before）」と

する必要があり、実際に使用する場合は不便・・・
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> df3 <- reshape(df2, direction="long")   # 前提が厳しい…

> df3

id  visit x  y

1.Before  1 Before 1 11

2.Before  2 Before 3 13

3.Before  3 Before 5 15

4.Before  4 Before 7 17

1.After   1  After 2 12

2.After   2  After 4 14

3.After   3  After 6 16

4.After   4  After 8 18



例5：データの転置（横展開、縦展開）

• パッケージ reshape2 の関数 melt() でデータを縦展開する
• id：この変数の値ごとに縦展開する

• measure.vars：縦展開する値が入った変数名のリスト
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> library(reshape2)

> df2 <- melt(df, id=c("id", "visit"),

+             measure.vars=c("x","y"))

> df2

id  visit variable value

1   1 Before        x     1

2   1  After        x     2

3   2 Before        x     3

4   2  After        x     4

5   3 Before        x     5

:   :      :        :     :

16  4  After        y    18



例5：データの転置（横展開、縦展開）

• パッケージ reshape2 の関数 dcast() でデータを横展開する
• 「この変数の値ごとに縦展開する」 ~ 「検査時点が格納されている変数」

⇒ 複数指定する場合は「変数1 + 変数2」という形式で + で繋ぐ

• value.var="変数名"： 検査結果が格納された変数名
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> ( df3 <- dcast(df,  id ~ visit, value.var="x") )

id After Before

1  1     2      1

2  2     4      3

3  3     6      5

4  4     8      7

> ( df4 <- dcast(df2, id + variable ~ visit, 

+                value.var="value") )

id variable After Before

1  1        x     2      1

2  1        y    12     11

3  2        x     4      3

:  :        :     :      :



欠測・欠損の扱い

• 手入力でデータフレームを作成する場合で欠測が含まれて
いるデータを読み込む場合は，ベクトル中の欠測部分を NA 
としておけば，該当部分に欠測値（NA）が入る

32

> sex <- c("F",NA,"M"); height <- c(158,162,NA);
> weight <- c(51,55,72)
> ( x <- data.frame(SEX=sex, HEIGHT=height,
+                   WEIGHT=weight) )

SEX HEIGHT WEIGHT
1    F    158     51
2 <NA>    162     55
3    M     NA     72

> is.na(x$HEIGHT)   # 身長（HEIGHT）が欠測かどうか
[1] FALSE FALSE TRUE



パッケージ「dplyr」

• パッケージ dplyr にはデータフレームを操作する際に有用な
関数が詰まっている

33

> library(dplyr)
> id     <- 1:5 ; sex <- c("F","F","M","M","M")
> height <- seq(160,180,5) ; weight <- c(50,65,60,55,70)
> ( x <- data.frame(ID=id, SEX=sex, HEIGHT=height) )
ID SEX HEIGHT

1  1   F    160
2  2   F    165
3  3   M    170
4  4   M    175
5  5   M    180
> ( y <- data.frame(ID=id[1:4], WEIGHT=weight[1:4]) )
ID WEIGHT

1  1     50
2  2     65
3  3     60
4  4     55



パッケージ「dplyr」
関数 機能

filter(x, SEX=="F" & HEIGHT>160) 「SEX=="F"&HEIGHT>160」を満たすレコードを抽出

arrange(x, SEX, HEIGHT) 変数SEX、HEIGHT の小さい順に並べ替え

arrange(x, desc(HEIGHT)) 変数HEIGHT の大きい順に並べ替え

select(x, ID, SEX) 変数ID、SEX のみ抽出

mutate(x, M=HEIGHT/100) 新しい変数の追加

transmute(x, M=HEIGHT/100) 新しい変数の追加（新しい変数のみ返す）

rename(x, H=HEIGHT) 変数 HEIGHT の名前を H に変更

summarise(x, mean(HEIGHT)) 変数HEIGHT の平均値を算出

summarise(group_by(x, SEX), 
N=n(),M=mean(HEIGHT))

変数SEX のカテゴリごとに，レコード数と変数
HEIGHT の平均値を算出

sample_n(x, 3, replace=TRUE) 復元抽出でランダムにレコードを3 個抽出

sample_frac(x, 0.4, replace=TRUE) 復元抽出で全レコードの40％分をランダムに抽出

inner_join()，left_join()，right_join()，full_join() データフレームをある変数をキーとして結合（後述）

bind_rows(x, y) データフレームを縦結合

bind_cols(x[1:4,], y) データフレームを横結合

34※ 「かつ」と「または」は、それぞれ & と | である点に注意



パッケージ「dplyr」：データの整列（ソート）

• 1 つの変数に対するデータの整列（ソート）
• パッケージ dplyr の関数 arrange() を使うのが簡便

35

> arrange(x, HEIGHT)          # 変数heightの小さい順に整列

ID SEX HEIGHT

1  1   F    160

2  2   F    165

3  3   M    170

4  4   M    175

5  5   M    180

> sortlist <- order(x$HEIGHT) # 順番を取得

> X <- x[sortlist,]           # 整列

> rownames(X) <- c(1:nrow(X)) # 行番号の整形



パッケージ「dplyr」：データの整列（ソート）

• 2 つの変数に対するデータの整列（ソート）
• パッケージ dplyr の関数 arrange() を使うのが簡便

36

> arrange(x, SEX, HEIGHT)   # 変数sex，height の小さい順に整列

ID SEX HEIGHT

1  1   F    160

2  2   F    165

3  3   M    170

4  4   M    175

5  5   M    180

> SEXN     <- ifelse(x$SEX=="F", 1, 2)

> sortlist <- order(SEXN, pmax(SEXN, x$HEIGHT)) # 順番を取得

> X <- x[sortlist,]                             # 整列

> rownames(X) <- c(1:nrow(X))                 # 行番号の整形



パッケージ「dplyr」：データの抽出、重複削除
• 関数 select() での変数の選択はワイルドカード的な抽出方法ができる

• 関数 subset() と同様、マイナス記号 - を用いて変数を削除することができる

• 関数 distinct() を用いることで重複レコードを削除することができる

37

> select(x, starts_with("S"))   # 先頭がSである変数

> select(x, ends_with("X"))     # 末尾がXである変数

> select(x, contains("EX"))     # EXが含まれる変数

> select(x, matches(".E."))     # 正規表現での抽出

> select(x, -ID, -SEX)          # IDとSEXを削除

> select(x, -starts_with("S"))  # 先頭がSの変数を削除

> df <- data.frame(

+   x = c(1,1,2,2,2,3,3),

+   y = c(4:9,9)

+ )

> distinct(df, x)

> distinct(df, x, y)



パッケージ「dplyr」：データの横結合

• 関数inner_join() などを用いることにより、関数merge() と同様、
ある変数をキー変数としたデータ結合を行うことができる

38

> inner_join(x, y, by="ID") #共通のレコードのみ

> left_join(x, y,  by="ID") #左のデータ中心

> right_join(x, y, by="ID") #右のデータ中心

> full_join(x, y,  by="ID") #全てのデータを残す

> semi_join(x, y,  by="ID") #右のデータにマッチした左のデータ

> anti_join(x, y,  by="ID") #右のデータにマッチしなかった左のデータ



パッケージ「dplyr」：変数の追加と集計解析
• 関数 mutate() で新しい変数 GROUP を作成

• 関数 summarise() で要約統計量の算出が出来る

• 関数 group_by() と組み合わせることで群別・グループ別の集計も可

39

> z <- mutate(x, GROUP=ID %% 2)
> summarise(z, mean(HEIGHT))
mean(HEIGHT)

1          170
> summarise(group_by(z, SEX), N=n(),M=mean(HEIGHT))
SEX       N     M
<fct> <int> <dbl>

1 F         2  162.
2 M         3  175 
> summarise(group_by(z, SEX, GROUP), N=n(),M=mean(HEIGHT))
SEX   GROUP     N     M
<fct> <dbl> <int> <dbl>

1 F         0     1   165
2 F         1     1   160
3 M         0     1   175
4 M         1     2   175



作業の流れ2

1. データ「height.csv」と「weight.csv」を「C:¥temp」に格納後、
作業フォルダを「C:¥temp」に変更

2. 「height.csv」と「weight.csv」をそれぞれデータフレーム H と W
に読み込む（文字変数は文字型として読み込む）

3. データフレーム H と W を確認
• データフレーム H： ID、HEIGHT（身長、cm）、FLAG（"Y"、"N"）

• データフレーム W： ID、WEIGHT（体重、kg）

40

> setwd("C:/temp")

> H <- read.csv("height.csv", stringsAsFactors=F)

> W <- read.csv("weight.csv", stringsAsFactors=F)

> H

> W



作業の流れ2

4. データフレーム H と W を変数 ID で小さい順に整列

5. データフレーム H と W を、変数 ID をキー変数として横結合し、
結果を ALL というデータフレームに格納（全データを保持）

41

> library(dplyr)

> H <- arrange(H, ID)

> W <- arrange(W, ID)

> ( ALL <- merge(H, W, by="ID", all=T) )  

ID HEIGHT FLAG WEIGHT

1  1    180    Y     75

2  2    150    Y     85

3  3    170    N     60

4  4    190    Y     70

5  5    160    Y     80

6  6     NA <NA>     90



メニュー

• データの加工

• magrittr パッケージのパイプ演算子

• パイプ演算子を使ったデータ加工例

42
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データ「DEP」の読み込みと密度推定曲線の作成

• データ「DEP」は C:/temp¥dep.csv にデータあり

• 不要なデータの作成や入れ子（関数の中で関数を適用）あり

> DEP <- read.csv("c:/temp/dep.csv")                 # dep.csv を読み込む

> A   <- subset(DEP, GROUP=="A", select=QOL, drop=T) # 薬剤 A の QOL を抽出

> plot(density(A), col="blue", ann=F)                # 密度推定曲線を描く

43



magrittr
パイプ演算子： 左 %>% 右 → 左が右の第1引数に

• パッケージ magrittr にてパイプ演算子を使用することが出来る

• パイプ演算子 %>% を用いることで入れ子等を防ぐことが出来る

44

> library(magrittr)

> read.csv("c:/temp/dep.csv") %>%

+     subset(GROUP=="A", select=QOL, drop=T) %>%

+     density() %>%

+     plot(col="blue", ann=F)

• 数学科出身の方には「合成関数」という説明がしっくりくる？

> f <- g <- function (x) 2*x ; h <- function(x, y) x*y
> 3 %>% f                # f(3)          と同じ
[1] 6
> 3 %>% h(4)             # h(3, 4)       と同じ
[1] 12
> 3 %>% f %>% g %>% h(5) # h(g(f(x)), 5) と同じ
[1] 60



magrittr
パイプ演算子やその他の演算子

45

• パイプ演算子 %>% と、処理の途中で寄り道する演算子 %T>%

> data.frame(x=0:4, y=5:9) %>%
+     subset(y > 7)                 # y > 7 なる行を抽出
x y

4 3 8
5 4 9
> data.frame(x=0:4, y=5:9) %T>% # 途中で寄り道する演算子
+   plot %>% # 散布図を描く
+   colMeans # 各列の平均値を算出
x y 
2 7 

• ドット演算子 . で、左の変数を指定する場所を明示する

> 3   %>% h(2, y=.)                 # 引数 y に 3 が指定される
[1] 6
> 1:5 %>% { c(mean(.),sd(.)) } %>% #  . には 1:5 が指定される
+   round(1)
[1] 3.0 1.6



magrittr
その他の演算子

46

• 左のデータフレームの変数にアクセスする演算子 %$%

> data.frame(x=0:4, y=5:9) %>%
+     subset(y >= 7) %$%
+     cor(x, y)
[1] 1

• 左のデータフレーム（の変数）に処理を加える演算子 %<>%

> a <- data.frame(x=1:3, y=c(-6, -5, 4))
> a %<>% abs %>% sqrt
> a

x        y
1 1.000000 2.449490
2 1.414214 2.236068
3 1.732051 2.000000
> a$y %<>% sort
> a

x        y
1 1.000000 2.000000
2 1.414214 2.236068
3 1.732051 2.449490



メニュー

• データの加工

• magrittr パッケージのパイプ演算子

• パイプ演算子を使ったデータ加工例

47



再掲：パッケージ「dplyr」
→ 関数の第1引数は全てデータフレームの指定！

関数 機能

filter(x, SEX=="F" & HEIGHT>160) 「SEX=="F"&HEIGHT>160」を満たすレコードを抽出

arrange(x, SEX, HEIGHT) 変数SEX、HEIGHT の小さい順に並べ替え

arrange(x, desc(HEIGHT)) 変数HEIGHT の大きい順に並べ替え

select(x, ID, SEX) 変数ID、SEX のみ抽出

mutate(x, M=HEIGHT/100) 新しい変数の追加

transmute(x, M=HEIGHT/100) 新しい変数の追加（新しい変数のみ返す）

summarise(x, mean(HEIGHT)) 変数HEIGHT の平均値を算出

summarise(group_by(x, SEX), 
N=n(),M=mean(HEIGHT))

変数SEX のカテゴリごとに，レコード数と変数
HEIGHT の平均値を算出

sample_n(x, 3, replace=TRUE) 復元抽出でランダムにレコードを3 個抽出

sample_frac(x, 0.4, replace=TRUE) 復元抽出で全レコードの40％分をランダムに抽出

inner_join()，left_join()，right_join()，full_join() データフレームをある変数をキーとして結合（後述）

bind_rows(x, y) データフレームを縦結合

bind_cols(x[1:4,], y) データフレームを横結合

48※ 「かつ」と「または」は、それぞれ & と | である点に注意



作業の流れ3： パイプ演算子なし

1. データ「height.csv」と「weight.csv」を「C:¥temp」に格納した後、
「height.csv」と「weight.csv」をそれぞれデータフレーム H と W に
読み込む（文字変数は文字型として読み込む）

2. データフレーム H と W を変数 ID で小さい順に整列

3. データフレーム H と W を、変数 ID をキー変数として横結合
（全てのデータを保持）

49

> setwd("C:/temp")

> library(dplyr)
> H_TMP <- read.csv("height.csv", stringsAsFactors=F)
> H     <- arrange(H_TMP, ID)
> W_TMP <- read.csv("weight.csv", stringsAsFactors=F)

> W     <- arrange(W_TMP, ID)



作業の流れ3： パイプ演算子なし

4. 3. で作成したデータフレームについて身長の平均を算出
（欠測のデータは集計対象から除く）

5. 3. で作成したデータフレームについて

• BMI = 体重(kg)÷身長(m)2 を算出し、新たな変数 BMI として格納

• 変数 FLAG が “Y” となっているレコードに絞った後、
データフレームを BMI で大きい順に整列

50

> HW1   <- full_join(H, W, by="ID")
> HW2   <- mutate(HW1, BMI=WEIGHT/(HEIGHT/100)^2)
> HW3   <- filter(HW2, FLAG=="Y") # subset(HW2, FLAG=="Y")
> arrange(HW3, desc(BMI))

> HW    <- full_join(H, W, by="ID")
> summarise(HW, M=mean(HEIGHT, na.rm=T))

M
1 170



作業の流れ3： パイプ演算子あり

1. データ「height.csv」と「weight.csv」を「C:¥temp」に格納した後、
「height.csv」と「weight.csv」をそれぞれデータフレーム H と W に
読み込む（文字変数は文字型として読み込む）

2. データフレーム H と W を変数 ID で小さい順に整列

3. データフレーム H と W を、変数 ID をキー変数として横結合した後
（全てのデータを保持）、身長の平均を算出（欠測のデータは除く）

51

> setwd("C:/temp")

> library(dplyr)
> H <- read.csv("height.csv", stringsAsFactors=F) %>%
+   arrange(ID)
> W <- read.csv("weight.csv", stringsAsFactors=F) %>%
+   arrange(ID)

> full_join(H, W, by="ID") %>%
+   summarise(M=mean(HEIGHT, na.rm=T))

M
1 170



作業の流れ3： パイプ演算子あり

4. データフレーム H と W を、変数 ID をキー変数として横結合した後
（全てのデータを保持）、

• BMI = 体重(kg)÷身長(m)2 を算出し、新たな変数 BMI として格納

• 変数 FLAG が “Y” となっているレコードに絞った後、
データフレームを BMI で大きい順に整列

52

> full_join(H, W, by="ID") %>%

+   mutate(BMI=WEIGHT/(HEIGHT/100)^2) %>%

+   filter(FLAG=="Y") %>%

+   arrange(desc(BMI))

ID HEIGHT FLAG WEIGHT      BMI

1  2    150    Y     85 37.77778

2  5    160    Y     80 31.25000

3  1    180    Y     75 23.14815

4  4    190    Y     70 19.39058



メニュー

• データの加工

• magrittr パッケージのパイプ演算子

• パイプ演算子を使ったデータ加工例

53
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