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Descripcién: Este script calcula la diferencia secuencial en una lista de archivos
rasters.

#
#
# EL primer item menos el segundo, luego el segundo menos el tercero...

#Carga de bibliotecas
Library(RSAGA)
library(tcltk)

#Filtro de extensiones con las que se trabajara en este script
Filters <- matrix(c("Grids",".sgrd"),4, 2, byrow = TRUE)

#Cargar rasters. Note que debe seleccionar los archivos de manera ordenada

#variables <- list.files(path="/homefdavidh/projects/Forestalfdatafbalance”,full.names=TRUE,all.files=TRUE,ignore.case=TRUE,pattern="\
\.sgrds”)

#Cargar los raster a restar

variables <- tk_choose.files(default = "", caption = "Seleccione los rasters a restar",multi = TRUE, filters = Filters, index = 1)

#Establece el directorio de salida donde se guardaran los resultados
dir_salida<-tk_choose.dir(getwd(), "Seleccione el directorio donde se almacenaran las salidas")
setwd(dir_salida)
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for (i in 1:length(variables)-1){
vari<-variables[i]
var2<-variables[i+1]
rsaga.grid.calculus(c(vari,var2),sprintf("diferencia_secuencial%o3d.bla", i),(~(abs(a-b))))
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