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Sou mestrando em Ecologia, Instituto de Biociéncias, USP. Graduado em ciéncias bioldgicas pela
UNIFESP

A minha dissertacdo proposta estava relacionada com plasticidade fenotipica e adaptacdes locais
para sementes e plantulas de espécies ocorrentes em trés fisionomias vegetais de restinga, porém o
projeto foi abortado por inexequibilidade. Agora estou trabalhando em um projeto com chuva de
sementes de 4 areas de restinga com estagios de regeneracao diferentes. Sou orientado pela Dra.
Adriana M. Z. Martini.
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Proposta de Trabalho Final

Principal

Dentro do ciclo de vida das plantas a germinacdo é um periodo critico e essencial e o conhecimento
sobre este tema é importante para a compreensao dos processos que ocorrem dentro de
comunidades, como o estabelecimento, sucessado e regeneracao natural, além da distribuicao e da
abundancia das espécies (Raich & Khoon, 1990; Vazquez-Yanes & Orozco-Segovia, 1993)

Neste contexto durante o meu TCC trabalhei com germinacao de sementes de mirtaceas em
diferentes qualidades de luz (diferentes razdes Vermelho/Vermelho Extremo, auséncia de luz e luz
branca). A germinacao foi avaliada por 2 parametros: a germinabilidade, que é representada pela
porcentagem final de germinacdo, e o tempo médio de germinacdo, dado em dias, que representa a
média ponderada do tempo necessario para a germinacdo, tendo como fator de ponderacao, o
numero de sementes germinadas a cada intervalo de tempo (Ranal & Santana, 2006). Porém durante
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as analises dos dados em quase todos os momentos (exceto durante os testes estatisticos) utilizei o
“contestado” Excel.

Assim percebendo que com uma Unica funcao do R eu poderia fazer os calculos de germinabilidade e
de tempo médio de germinacao, que sao parametros medidos na maioria dos trabalhos que envolvem
germinacao, além dos testes e producdo dos graficos a partir de um banco de dados organizado em
numero sementes germinadas por dia nas réplicas dos diferentes tratamentos, e que eu poderia
generalizar a entrada de dados para qualquer espécie ou tratamento criei minha proposta.

Pretendo criar uma funcao que calcule a porcentagem final de germinacdo e o tempo médio de
germinacao para diferentes tratamentos (de qualquer género), a partir de um banco de dados
organizado em numero sementes germinadas por dia nas réplicas dos diferentes tratamentos,
fazendo também analise da distribuicao dos dados, testes de normalidade, analise comparativa de
médias através de graficos de médias, e andlise comparativa através de ANOVA para um
fator(tratamento), caso os pressupostos sejam atendidos.

Esta funcdo teria uma grande utilidade para reanalisar os resultados das espécies que eu analisei e
para realizar continuidade para as espécies que ainda faltam antes de escrever o artigo para
publicacao e poderia ser Util para quem quiser analisar germinacgao de forma comparativa entre
tratamentos diferentes.
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Plano B

Ainda no contexto germinacao Criar uma funcao que relacione caracteristicas numéricas da sementes
como massa e tamanho das sementes com o tempo médio de germinacdo e a porcentagem final de
sementes germinadas, através de regressoes lineares.

Comentarios das propostas (Leo)

A proposta A parece factivel, mas sugiro ir por partes. Um primeiro passo seria calcular taxas e tempo
médio de germinacao por tratamento (que poderiam ser também espécies diferentes, ou seja, tu
pode ter qualquer indexador que pode ser um argumento da funcao). Depois de resolvido o primeiro
problema, invista em complicacdes como a analise das distribuicdes (normalidade) e testes de
hipdtese. Nao ficou claro como a taxas de germinac¢do e tempos médios serao obtidos a partir dos
dados de entrada. O grafico de médias que tu se refere € um box-plot? A proposta B parece muito
simples, haja vista que pode ser resolvida com poucas linhas de cddigo em um script, depois que
vocé obteve o tempo médio de germinacao e a porcentagem final de sementes germinadas.
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measure.germ package: R Documentation

Andlise de dados de germinacao para tratamentos independentes

Description:

Através de uma tabela organizada em numero sementes germinadas
por contagem nas réplicas dos diferentes tratamentos, a funcao
calcula o tempo médio de germinacdao e a porcentagem final de
sementes germinadas para cada réplica fazendo também a analise

da distribuicao dos dados, testes de normalidade, analise

grafica através de Boxplots, e andlise comparativa das médias
através de ANOVA para um fator(tratamento), podendo ainda fazer
comparacdes multiplas através do teste de Tukey e analise grafica
dessas comparacdes através de graficos do intervaldo de confianca
das diferencas das médias.

Usage:

measure.germ<-function(x, medida="TMG",
teste="param", comp.mult=FALSE,mediaplot= TRUE)

Arguments:

x: Tem que ser uma tabela organizada onde a primeira coluna deve conter

no primeiro elemento a palavra Tratamento com T maildsculo, no segundo

elemento deve conter -, e nos demais cada réplica entitulada de acordo

com o seu tratamento. A primeira linha, exceto a primeira coluna, deve

conter ts que vao de tl até ti onde i é igual ao nimero de contagens,

a segunda linha deve conter o dia apés o inicio do experimeto relativo

a contagem, as demais linhas devem conter no numero de sementes germi-

nadas por réplica em cada contagem (ver nas tabelas exemplos).

medida: Define a medida a ser calculada pela funcao. Se "TMG" calcula

o tempo médio de germinacao,sendo plotados histograma dos dados do tempo

médio, e boxplots dos tempos médios por tratamento. Se "porcentagem"

calcula a porcentagem final de sementes germinadas sendo plotados os

mesmos graficos da anterior mas para a porcentagem. Por Default calcula

o tempo médio de germinacao

teste: define se o teste a ser realizado é paramétrico ou nao-
paramétrico.

Se "param" roda teste paramétrico ANOVA, plotara graficos e realizara

testes para veriifcar se os pressupostos do teste sao atendidos. Se

"nparam" roda teste ndo-paramétrico kruskal-wallis.
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comp.mult: Se TRUE a funcdo realizard teste de comparacdes miultiplas de
Tukey entre os tratamentos, e plotara grafico de intervalos de confianca
das diferengas utilizadas nos teste de comparacao multipla.

mediaplot: Se TRUE a funcao plotara grafico de médias da medida
calculada.

Tempo médio de germinacao e ou porcentagem final de sementes germinadas.

Details:

A tabela de entrada deve sempre seguir um padrao formatacao
onde a primeira coluna deve conter no primeiro elemento a palavra
Tratamento com T maidsculo, no segundo elemento deve conter -, e nos
demais cada réplica entitulada de acordo com o seu tratamento. A
primeira
linha, exceto a primeira coluna, deve conter ts que vao de tl até ti
onde i é igual ao numero de contagens, a segunda linha deve conter o
dia apés o inicio do experimeto relativo a contagem, as demais linhas
devem conter no numero de sementes germinadas por réplica em cada
contagem (ver nas tabelas exemplos). Os tipos de tratamentos,o numero
de réplicas e o numero de contagens por tratamento ficam a critério do
usuario, numero total de sementes por réplica sera perguntado
interativamente.

Value:

A funcdo calcula o tempo médio de germinacao ou a porcentagem de
sementes

germinadas para cada réplica retornando:

- A média dos parametros calculados por tratamento.

- 0s desvios padroes de cada parametro calculado por tratamento

- Teste de normalidade dos dados de Shapiro- Wilk

- Teste de homocedastidade de variancia de Bartlett

Dependendo dos parametros condicionantes

- Teste ANOVA ou Kruskall-Wallis

- Teste de normalidade e homocedasticidade relacionados aos residuos

- Teste de comparacdes miltiplas de Tukey, os intervalos de confiancga

e resumo do teste em letras que indentificam quais tratamentos sao tem

respostas iguais (mesmas letras) ou diferentes (letras diferentes).

Warning:

Author
Thiago Mitonori Pereira
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Examples:

e.umb= read.table("e.umbF.csv", sep=";", header=TRUE, as.is=T)
measure.germ(e.umb, medida="TMG", teste="param",comp.mult=T,mediaplot= T)

Codigo da Funcao

measure.germ<-function(x, medida="TMG", teste="param",comp.mult=FALSE,
mediaplot= TRUE)
{
nt <-as.numeric(readline("Qual é numero total de sementes por réplica?"))
x[is.na(x)]1<-0
x1=x[-1,]
dias=as.numeric(x[1,-1])
x1[,-1]=dias*x[-1,-1]

x1
x1[,"Sum(ni*ti)"]=rowSums(x1[,-11)
x1
x1[,"Sum(ni)"]=rowSums(x[-1,-11)
x1
x1[,"TMG" ]=x1[,"Sum(ni*ti)"]1/x1[,"Sum(ni)"]
x1
if (medida=="TMG" )
{
X11()

media.TMG= tapply(x1l[,"TMG"],x1[,1],mean)

dp.TMG= tapply(x1[,"TMG"],x1[,1],sd)

hist(x1$TMG, main= "Histograma do Tempo Médio de Germinacgao",
xlab="Tempo Médio de Germinacgao",ylab= "Frequéncia" )

shapiro.test(x1$TMG)

bartlett.test(x1$TMG ~ Tratamento, data=x1)

X11()

boxplot (TMG~Tratamento, ylab="Tempo Médio de Germinacao (dias)",
cex.axis=0.8, xlab="Tratamentos", data=x1)

if (teste=="param")
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{
X11()

m.1l= aov(x1$TMG~x1$Tratamento)
summary(m.1)
par(mfrow=c(2,2))
plot(m.1)
x1$m.1l.res <- residuals(m.1)
X11()
hist(x1$m.1l.res, main= "Histograma dos Residuos",
xlab="Residuos",ylab= "Frequéncia")
shapiro.test(x1$m.1l.res)
bartlett.test(residuals(m.1l) ~ Tratamento, data=x1)
resultados <-list("Média do Tempo Médio de Germinacao por Tratamento"
= media.TMG,
"Desvio Padrao do Tempo Médio de Germinacdo por
Tratamento" = dp.TMG,
"Teste de Normalidade do Tempo Médio de Germinacao"
= shapiro.test(x1$TMG),
"Teste de Homocedasticidade do Tempo Médio de
Germinacao por Tratamento"=bartlett.test(x1$TMG ~ Tratamento, data=x1),
"ANOVA" = summary(m.1l), "Teste de Normalidade dos
Residuos" =shapiro.test(x1$m.1l.res),
"Teste de Homocedasticidade dos
Residuos"=bartlett.test(residuals(m.1l) ~ Tratamento, data=x1) )
if (comp.mult==TRUE)
{
require(multcomp)
x2=data.frame(x1$TMG,x1$Tratamento)
m.2=aoVv(x1l.TMG~x1.Tratamento, data=x2)
tukey <- glht(m.2, linfct = mcp(x1l.Tratamento = "Tukey"))
summary (tukey)
confint(tukey)
cld(tukey)
X11()
old.oma <- par(oma=c(0,5,0,0))
plot(confint(tukey),main= "Intervalos de Confianca das Diferencas
(95%)", xlab="Valores das Diferencas",6cex.axis=0.8)
par(old.oma)
resultados <-list("Média do Tempo Médio de Germinacao por
Tratamento" = media.TMG,
"Desvio Padrao do Tempo Médio de Germinacao por
Tratamento"

dp.TMG,
"Teste de Normalidade do Tempo Médio de
Germinacao" = shapiro.test(x1$TMG),
"Teste de Homocedasticidade do Tempo Médio de
Germinacao por Tratamento"=bartlett.test(x1$TMG ~ Tratamento, data=x1),
“ANOVA" = summary(m.l), "Teste de Normalidade dos
Residuos" =shapiro.test(x1l$m.1l.res),
"Teste de Homocedasticidade dos
Residuos"=bartlett.test(residuals(m.1l) ~ Tratamento, data=x1),
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" Teste de Multiplas Comparacoes "=
summary (tukey),"Intervalos de Confiangca das Comparacdes Simultaneas" =
confint(tukey), "Resumo das Comparacdes"=cld(tukey) )
}
}
if (teste=="nparam")
{
kruskal.test(x1$TMG~as.factor(x1l$Tratamento))
resultados <-list("Média do Tempo Médio de Germinacao por Tratamento"
= media.TMG,
"Desvio Padrao do Tempo Médio de Germinacao por
Tratamento" = dp.TMG,
"Teste de Normalidade do Tempo Médio de Germinacdo"
= shapiro.test(x1$TMG),
"Teste de Homocedasticidade do Tempo Médio de
Germinacao por Tratamento"=bartlett.test(x1$TMG ~ Tratamento, data=x1l),
"Teste Nao Paramétrico Kruskal-Wallis"=
kruskal.test(x1$TMG~as.factor(x1$Tratamento)) )
if (comp.mult==TRUE)
{
cat("\n\t
Erro!! Nao é possivel fazer comparacGes multiplas sem o modelo aov. Para
habilitar utilizar teste paramétrico.

\n\t\n\t
")
}
}
if (mediaplot==TRUE)
{

y= readline("\n Qual é o tipo de barra de erro desejado para o grafico
de médias?\n\t Se erro padrao responda: se \n\t Se desvio padrao responda:
sd \n\t Se intervalos de confianca responda: conf.int \n\t Se nenhum
responda: none \n Resposta: " )
bis<- function (response, factorl, factor2, error.bars = c("se", "sd",
"conf.int",
"none"), level = 0.95, xlab = deparse(substitute(factorl)),
ylab = paste("mean of", deparse(substitute(response))),
legend.lab = deparse(substitute(factor2)),
main = "Plot of Means", pch = 1l:n.levs.2, lty =
1:n.levs.2,
col = palette(), ylim = NULL)
{
if ('is.numeric(response))
stop(cat("Argument response must be numeric."))
xlab
ylab
legend. lab
error.bars <- match.arg(error.bars)
if (missing(factor2)) {
if (!'is.factor(factorl))
stop(cat("Argument factorl must be a factor."))
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valid <- complete.cases(factorl, response)
factorl <- factorl[valid]
response <- response[valid]
means <- tapply(response, factorl, mean)
sds <- tapply(response, factorl, sd)
ns <- tapply(response, factorl, length)
if (error.bars == "se")
sds <- sds/sqrt(ns)
if (error.bars == "conf.int")
sds <- qt((1 - level)/2, df = ns - 1, lower.tail = FALSE) *
sds/sqrt(ns)
sds[is.na(sds)] <- 0
yrange <- if (error.bars != "none")
c(min(means - sds, na.rm = TRUE), max(means + sds,
na.rm = TRUE))

else range(means, na.rm = TRUE)
levs <- levels(factorl)
n.levs <- length(levs)
if (is.null(ylim)) {
plot(c(1l, n.levs), yrange, type = "n"
ylab = ylab, axes = FALSE, main

xlab
main)

xlab,

~

}

else {
plot(c(1,
ylab

5

.levs), yrange, type = "n", xlab = xlab,
ylab, axes = FALSE, main main, ylim = ylim)

~

}
points( means, pch = 16, cex = 2)
box ()
axis(2)
axis(1l, at = 1:n.levs, labels = levs)
if (error.bars != "none")
arrows(l:n.levs, means - sds, l:n.levs, means + sds,
angle = 90, lty = 2, code = 3, length = 0.125)
}
else {
if (!(is.factor(factorl) | is.factor(factor2)))
stop(cat("Arguments factorl and factor2 must be factors."))
valid <- complete.cases(factorl, factor2, response)
factorl <- factorl[valid]
factor2 <- factor2[valid]
response <- response[valid]
means <- tapply(response, list(factorl, factor2), mean)
sds <- tapply(response, list(factorl, factor2), sd)
ns <- tapply(response, list(factorl, factor2), length)

if (error.bars == "se")
sds <- sds/sqrt(ns)
if (error.bars == "conf.int")
sds <- qt((1 - level)/2, df = ns - 1, lower.tail = FALSE) *
sds/sqrt(ns)

sds[is.na(sds)] <- 0O
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yrange <- if (error.bars != "none")

c(min(means - sds, na.rm = TRUE), max(means + sds,

na.rm = TRUE))

else range(means, na.rm = TRUE)
levs.l <- levels(factorl)
levs.2 <- levels(factor?2)
n.levs.l <- length(levs.1)
n.levs.2 <- length(levs.2)
if (length(pch) == 1)

pch <- rep(pch, n.levs.2)

if (length(col) == 1)
col <- rep(col, n.levs.2)
if (length(lty) == 1)

lty <- rep(lty, n.levs.2)
if (n.levs.2 > length(col))

stop(sprintf(cat("Number of groups for factor2, %d, \nexceeds

number of distinct colours, %d."),
n.levs.2, length(col)))

if (is.null(ylim)) {

plot(c(l, n.levs.1l * 1.4), yrange, type = "n", xlab = xlab,

ylab = ylab, axes = FALSE, main = main)

}
else {
plot(c(l, n.levs.1l * 1.4), yrange, type = "n", xlab = xlab,
ylab = ylab, axes = FALSE, main = main, ylim = ylim)
}
box ()
axis(2)

axis(1l, at = 1:n.levs.1l, labels = levs.1)
for (i in 1l:n.levs.2) {
points(l:n.levs.1l, means[, i], type = "b", pch = pch[i],
cex = 2, col = col[i], lty = lty[i])
if (error.bars != "none")
arrows(l:n.levs.1l, means[, i] - sds[, 1], 1l:n.levs.1,
means[, i] + sds[, 1], angle = 90, code = 3,
col = col[i], lty = lty[i], length = 0.125)
}
X.posn <- n.levs.1l * 1.1
y.posn <- sum(c(0.1, 0.9) * par("usr")[c(3, 4)])
text(x.posn, y.posn, legend.lab, adj = c(0, -0.5))
legend(x.posn, y.posn, levs.2, pch = pch, col = col,
lty = lty)
}
invisible(NULL)
}
X11()
bis(x1$TMG, as.factor(xl$Tratamento), error.bars=y, main = "Grafico de
Médias: Tempo Médio de Germinacao", ylab="Tempo Médio de Germinacdo (dias)",
xlab="Tratamentos")
}
}
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if (medida=="porcentagem" )
{
x1[,"porc.de.germinadas" ]=x1[,"Sum(ni)"]*100/nt
media.porc= tapply(x1l[,"porc.de.germinadas"],x1[,1],mean)
dp.porc= tapply(x1l[,"porc.de.germinadas"],x1[,1],sd)
X11()
hist(x1l$porc.de.germinadas, main ="Histograma da Porcentagem de Sementes
Germinadas", ylab="Frequéncia", xlab="Porcentagem de Sementes Germinadas")
X11()
boxplot(porc.de.germinadas~Tratamento,main = "Boxplots: Porcentagem por
Tratamento", cex.axis=0.8, ylab="Porcentagem de Sementes Germinadas (%)",
xlab="Tratamentos", data=x1)
shapiro.test(x1l$porc.de.germinadas)
bartlett.test(x1$porc.de.germinadas ~ Tratamento, data=x1)
if (teste=="param")
{
X11()
m.1l= aov(xl$porc.de.germinadas~x1$Tratamento)
summary(m.1)
par(mfrow=c(2,2))
plot(m.1)
x1l$m.1l.res <- residuals(m.1)
X11()
hist(x1$m.1l.res, main= "Histograma dos Residuos",
xlab="Residuos",ylab= "Frequéncia")
shapiro.test(x1$m.1l.res)
bartlett.test(residuals(m.1l) ~ Tratamento, data=x1)
resultados <-list("Média da Porcentagem Final de Sementes Germinadas
por Tratamento" = media.porc,
"Desvio Padrao da Porcentagem Final de Sementes

Germinadas por Tratamento" = dp.porc,
"Teste de Normalidade da Porcentagem Final de
Sementes Germinadas" = shapiro.test(xl$porc.de.germinadas),

"Teste de Homocedasticidade da Porcentagem Final de
Sementes Germinadas por Tratamento"=bartlett.test(x1l$porc.de.germinadas ~
Tratamento, data=x1l),
"ANOVA" = summary(m.l), "Teste de Normalidade dos
Residuos" =shapiro.test(x1$m.1l.res),
"Teste de Homocedasticidade dos
Residuos"=bartlett.test(residuals(m.1l) ~ Tratamento, data=x1l) )
if (comp.mult==TRUE)
{
require(multcomp)
x2=data.frame(x1l$porc.de.germinadas,x1$Tratamento)
m.2=aov(xl.porc.de.germinadas~x1l.Tratamento, data=x2)
tukey <- glht(m.2, linfct = mcp(x1l.Tratamento = "Tukey"))
summary (tukey)
confint(tukey)
cld(tukey)
X11()
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old.oma <- par(oma=c(0,5,0,0))

plot(confint(tukey),main= "Intervalos de Confianca das Diferencas
(95%)", xlab="Valores das Diferencas",cex.axis=0.8)

par(old.oma)

resultados <-list("Média da Porcentagem Final de Sementes

Germinadas por Tratamento" = media.porc,

"Desvio Padrao da Porcentagem Final de Sementes
Germinadas por Tratamento" = dp.porc,

"Teste de Normalidade da Porcentagem Final de
Sementes Germinadas" = shapiro.test(xl$porc.de.germinadas),

"Teste de Homocedasticidade da Porcentagem Final
de Sementes Germinadas por Tratamento"=bartlett.test(x1l$porc.de.germinadas ~
Tratamento, data=x1l),

"ANOVA" = summary(m.1l), "Teste de Normalidade dos
Residuos" =shapiro.test(x1$m.1l.res),

"Teste de Homocedasticidade dos
Residuos"=bartlett.test(residuals(m.1l) ~ Tratamento, data=x1l),

" Teste de Multiplas Comparacdes "=
summary (tukey),"Intervalos de Confianca das Comparacdes Simultaneas" =
confint(tukey) , "Resumo das Comparacdes"=cld(tukey) )

}
¥
if (teste=="nparam")
{
kruskal.test(x1$porc.de.germinadas~as.factor(x1$Tratamento))
resultados <-list("Média da Porcentagem Final de Sementes Germinadas
por Tratamento" = media.porc,
"Desvio Padrao da Porcentagem Final de Sementes

Germinadas por Tratamento" = dp.porc,
"Teste de Normalidade da Porcentagem Final de
Sementes Germinadas" = shapiro.test(xl$porc.de.germinadas),

"Teste de Homocedasticidade da Porcentagem Final de
Sementes Germinadas por Tratamento"=bartlett.test(x1l$porc.de.germinadas ~
Tratamento, data=x1),
"Teste Nao Paramétrico Kruskal-Wallis"=
kruskal.test(x1$TMG~as.factor(x1l$Tratamento)) )
if (comp.mult==TRUE)
{
cat ("\n\t
Erro!! Nao é possivel fazer comparacées multiplas sem o modelo aov. Para
habilitar utilizar teste paramétrico.

\n\t\n\t
")
¥
¥
if (mediaplot==TRUE)
{

y= readline("\n Qual é o tipo de barra de erro desejado para o grafico
de médias?\n\t Se erro padrao responda: se \n\t Se desvio padrao responda:
sd \n\t Se intervalos de confianca responda: conf.int \n\t Se nenhum
responda: none \n Resposta: " )
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bis<- function (response, factorl, factor2, error.bars =

C("Se"’ ”Sd”,
"conf.int",

"none"), level = 0.95, xlab = deparse(substitute(factorl)),
ylab = paste("mean of", deparse(substitute(response))),

legend.lab = deparse(substitute(factor2)),

main = "Plot of Means", pch =

1:n.levs.2,
col = palette(), ylim =
{

if ('is.numeric(response))

NULL)

l:n.levs.2, lty =

stop(cat("Argument response must be numeric."))

xlab
ylab
legend. lab
error.bars <- match.arg(error.bars)
if (missing(factor2)) {
if (!'is.factor(factorl))

stop(cat("Argument factorl must be a factor."))

valid <- complete.cases(factorl,
factorl <- factorl[valid]
response <- response[valid]
means <- tapply(response, factorl, mean)
sds <- tapply(response, factorl, sd)

ns <- tapply(response, factorl, length)

response)

if (error.bars == "se")
sds <- sds/sqrt(ns)
if (error.bars == "conf.int")
sds <- qt((1 - level)/2, df = ns - 1, lower.tail = FALSE) *
sds/sqrt(ns)
sds[is.na(sds)] <- 0O
yrange <- if (error.bars != "none")

c(min(means - sds, na.rm =
else range(means, na.rm = TRUE)
levs <- levels(factorl)

n.levs <- length(levs)

if (is.null(ylim)) {

plot(c(l, n.levs), yrange, type = "n",
ylab = ylab, axes = FALSE, main =
}
else {
plot(c(1l, n.levs), yrange, type = "n",
ylab = ylab, axes = FALSE, main =
}
points( means, pch = 16, cex = 2)
box ()
axis(2)
axis(l, at = 1l:n.levs, labels = levs)
if (error.bars != "none")
arrows(l:n.levs, means - sds, 1l:n.levs,

TRUE), max(means +

sds,
na.rm = TRUE))
xlab = xlab,
main)
xlab = xlab,

main, ylim = ylim)

means + sds,
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angle = 90, lty = 2, code = 3, length = 0.125)
}
else {
if (!(is.factor(factorl) | is.factor(factor2)))
stop(cat("Arguments factorl and factor2 must be factors."))
valid <- complete.cases(factorl, factor2, response)
factorl <- factorl[valid]
factor2 <- factor2[valid]
response <- response[valid]
means <- tapply(response, list(factorl, factor2), mean)
sds <- tapply(response, list(factorl, factor2), sd)
ns <- tapply(response, list(factorl, factor2), length)

if (error.bars == "se")
sds <- sds/sqrt(ns)
if (error.bars == "conf.int")
sds <- qt((1 - level)/2, df = ns - 1, lower.tail = FALSE) *
sds/sqrt(ns)
sds[is.na(sds)] <- 0O
yrange <- if (error.bars != "none")

c(min(means - sds, na.rm = TRUE), max(means + sds,
na.rm = TRUE))
else range(means, na.rm =
levs.1l <- levels(factorl)
levs.2 <- levels(factor2)
n.levs.l <- length(levs.1)
n.levs.2 <- length(levs.2)

TRUE)

if (length(pch) == 1)
pch <- rep(pch, n.levs.2)
if (length(col) == 1)

col <- rep(col, n.levs.2)
if (length(lty) == 1)
1ty <- rep(lty, n.levs.2)
if (n.levs.2 > length(col))
stop(sprintf(cat("Number of groups for factor2, %d, \nexceeds
number of distinct colours, %d."),
n.levs.2, length(col)))
if (is.null(ylim)) {
plot(c(1l, n.levs.1l * 1.4), yrange, type = "n", xlab
ylab = ylab, axes = FALSE, main = main)

xlab,

}
else {
plot(c(l, n.levs.1l * 1.4), yrange, type = "n", xlab = xlab,
ylab = ylab, axes = FALSE, main = main, ylim = ylim)
}
box ()
axis(2)
axis(1l, at = 1l:n.levs.1l, labels = levs.1)

for (i in 1:n.levs.2) {
points(l:n.levs.1l, means[, i], type = "b", pch = pch[i],
cex = 2, col = col[i], 1ty = lty[i])
if (error.bars != "none")
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arrows(l:n.levs.1l, means[, i] - sds[, i], 1l:n.levs.1,

means[, i] + sds[, 1], angle = 90, code = 3,
col = col[i], lty = lty[i], length = 0.125)

}

x.posn <- n.levs.1 * 1.1

y.posn <- sum(c(0.1, 0.9) * par("usr")[c(3, 4)])

text(x.posn, y.posn, legend.lab, adj = c(0, -0.5))

legend(x.posn, y.posn, levs.2, pch = pch, col = col,

1ty = lty)
}
invisible (NULL)
}
X11()

bis(x1$porc.de.germinadas, as.factor(xl$Tratamento), error.bars=y, main
= "Grafico de Médias: Porcentagem", ylab="Porcentagem de Sementes Germinadas
(%)", xlab="Tratamentos")

}
}

else

{

cat("Caso ocorra um erro ou objeto resultado nao seja encontrado\n\t
Verifique:\n 1)se a tabela esta no formato dos exemplos \n 2)se o0s
argumentos estao digitados de forma correta de acordo com o help \n 3) se
vocé tem instalado o pacote multcomp \n\t\n\t

")}

return(resultados)

}

Arquivos de Teste para Funcao

Tabela de germinacdo em diferentes qualidades de luz para Eugenia umbelliflora. NGmero de
sementes por réplica =20

e.umbf.csv

Tabela de germinacdo em diferentes qualidades de luz para espécie com tendéncia fotoblastica
positiva. NUmero de sementes por réplica= 20

f.pos.csv
Tabela de teste para verificar a se a funcao pode ser generalizada Tratamentos = A,Be C

testinho.csv
Arquivos da Funcao

funcao_measure.germ_.r
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