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Type 'demo()' for some demos, 'help()' for on-line help, or
| 'help.start()' for an HTML browser interface to help.
Type 'q()' to quit R.
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Loading/Attaching and Listing of Packages

Description

library and require load and attach add-on packages.

y 1417 mots
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library(package, help, pos = 2, lib.loc = NULL,
character.only = FALSE, logical.return = FALSE,
warn.conflicts, quietly = FALSE,
verbose = getOption("verbose"),
mask.ok, exclude, include.only,
attach.required = missing(include.only))

require(package, lib.loc = NULL, quietly = FALSE,
warn.conflicts,
character.only = FALSE,
mask.ok, exclude, include.only,
attach.required = missing(include.only))

conflictRules (pkg, mask.ok = NULL, exclude = NULL)

Arguments

the name of a package, given as a name or literal character string, or a character string,
depending on whether character.only is FALSE (default) or TRUE.

package, help

the position on the search list at which to attach the loaded namespace. Can also be the name of

posS a position on the current search list as given by search ().
a character vector describing the location of R library trees to search through, or NULL. The
1ib. loc default value of NULL corresponds to all libraries currently known to . 1ibPaths (). Non-existent

library trees are silently ignored.
character.only alogicalindicating whether package or help can be assumed to be character strings.
logical.return logical. Ifitis TRUE, FALSE or TRUE is returned to indicate success.

logical. If TRUE, warnings are printed about conflicts from attaching the new package. A
warn.conflicts conflictis a function masking a function, or a non-function masking a non-function. The default is
TRUE unless specified as FALSE in the conflicts.policy option.

verbose a logical. If TRUE, additional diagnostics are printed.
. a logical. If TRUE, no message confirming package attaching is printed, and most often, no
quietly errors/warnings are printed if package attaching fails.

Structure codifiee

En anglais

Integration dans les IDE comme RStudio (onglet Aide)
Explication technique tres détaillée

Meilleure source d’'information sur la fonction
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Résume

Dans le logiciel R utilisé pour les cours de Science des Données a 'TlUMONS,
les pages d'aide sont tres techniques. Cette complexité freine les nouveaux
utilisateurs de R. De plus, la barriere linguistigue constitue un obstacle
supplémentaire pour les non anglophones (I'aide est en anglais uniquement).
Dans ce contexte, nous proposons le package R {helpai} qui permet, entre
autres, de génerer des pages d'aide simplifiees pour R, eventuellement en

Application pour
spécifier la recherche

La page ainsi génerée a une presentation similaire a une page d’aide
« officielle », y compris dans RStudio (IDE au dessus de R). Elle fournit une
description pas ou peu technique en deux ou trois paragraphes, documente
les principaux arguments d'une fonction R et présente un exemple
généeralement executable. Enfin, elle pointe vers la page d'aide "officielle" de
ladite fonction suggéerant donc a I'etudiant de continuer sa lecture au travers

de la documentation usuelle s'il le juge nécessaire.
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SciViews chatbot

Description

A chatbot does not always provide reliable results. Take this with a grain of salt!

241 mots

Question: Explique la fonction library du package base

Answer

La fonction 1ibrary ( )dans le package base de R est utilisée pour charger un ensemble spécifique de fonctions et de
données définies dans un autre paquet (package) R dans I'environnement actuel. Cela permet d'accéder a ces
fonctions et données sans avoir besoin de spécifier le nom du paquet chaque fois qu'on les utilise.

La fonction 1ibrary () prend en argument principalement deux types de parametres :

1. name: Le nom du package qui doit étre chargé. Par exemple, si vous voulez charger le package 'ggplot2', vous
pouvez écrire library(ggplot2).

2. character.only: Un booléen (TRUE ou FALSE) indiquant s'il faut seulement charger les fonctions exportées,
sans exécuter les commandes de démarrage du package. Par défaut, cette valeur est a FALSE.

Exemple d'utilisation :

# Chargement du package ggplot2
library(ggplot2)

# Création d'un graphique avec une fonction du package ggplot2 sans avoir besoin de précis
ggplot(data = iris, aes(x = Sepal.Length, y = Petal.Length)) + geom point()

Pour plus de détails, consultez la page d'aide de la fonction 1ibrary()en tapant ?1ibrarydans la console R.

Examples

Run examples

# Chargement du package ggplot2
library(ggplot2)

# Création d'un graphique avec une fonction du package ggplot2 sans avoir besoin de préci

ggplot(data = iris, aes(x = Sepal.Length, y = Petal.Length)) + geom point()

[Package SciViews version 1.8.0 Index]

Structure similaire
En francais ou en anglais
Intégration dans les IDE comme RStudio (onglet Aide)

Explication simplifiee
Mise en garde contre l'lA, renvoi vers la page d’aide officielle
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