###eda.shape

eda.shape <- function(x)
	{
	par(mfrow = c(2,2))
	hist(x)
	boxplot(x)
	iqd <- summary(x)[5] -	summary(x)[2]
	plot(density(x,width=2*iqd),xlab="x",ylab="",type="l")
	qqnorm(x)
	qqline(x)
	par(mfrow=c(1,1))
	}
###criar um vetor de dados com 20 valores simulando a densidade de árvores por parcelas

dados.dens<-rpois(20,lambda=6)

###rodar eda.shape para dados.dens

eda.shape(dados.dens)

### modificando eda.shape

eda.shape1 <- function(x)
	{
	par(mfrow = c(2,2))
	hist(x,main="Histograma de x")
	boxplot(x, main="BoxPlot de x")
	iqd <- summary(x)[5] -	summary(x)[2]
	plot(density(x,width=2*iqd),xlab="x",ylab="",type="l", main="Distribuição de densidade de 
x")
	qqnorm(x,col="red",main="Gráfico Quantil x Quantil",xlab="Quantil Teórico",ylab="Quantil da 
Amostra")
	qqline(x)
	par(mfrow=c(1,1))
	}
### executando
eda.shape(dados.dens)


########################################################################################################################
Exercício 1.

eda.two <- function(x,y, nomes=c("X", "Y"))
	{
	par(mfrow = c(2,2))
	cat("Essa função requer o pacote plotrix")
	multhist(list(x,y),main="Histograma de x e y")
	boxplot(list(x,y), names=nomes,main="BoxPlot")
	iqd1 <- summary(x)[5] -	summary(x)[2]
	iqd2 <- summary(y)[5] -	summary(y)[2]
	plot(density(x,width=2*iqd1),xlab="",ylab="",type="l")
	curve(density(y,width=2*iqd2),col="red")
	qqnorm(x,col="red",main="Gráfico Quantil x Quantil",xlab="Quantil Teórico",ylab="Quantil da 
Amostra")
	qqline(x)
	par(mfrow=c(1,1))
	}





###funções simples
media <-function(x)
	{
	soma=sum(x)
	nobs=length(x)
	media=soma/nobs
	return(media)
	}


###funcão para calcular média

media.curso <-function(x,rmNA=TRUE)
	{
	soma=sum(dados)
	nobs=length(dados)
	media=soma/(nobs-1)
	return(media)
	}
##Uma função mais elaborada, considerando a
##presença e excluíndo NA por padrão, e lançando mensagem na tela
##sobre o número de NAs removidos. Note que é uma função com dois argumentos
##que permite ao usuário tomar a decisão de remover ou não NAs, diferente da função
##mean() em que o padrão é invertido. Note que vamos sobrepor o objeto anterior.

media.curso <-function(x,rmNA=TRUE)
	{
	if(rmNA==TRUE)
		{
		dados=(na.omit(x))
		dif=length(x)-length(dados)
		cat("\t", dif," valores NA excluídos\n")
		}
		else
		{
		dados=x
		}
	soma=sum(dados)
	nobs=length(dados)
	media=soma/(nobs-1)
	return(media)
	}

###calcular a média do vetor dados.dens
media.curso(dados.dens)


##########################################
###função para calcular variância

var.curso<-function(x)
	{
	media=media.curso(x)
	dados=na.omit(x)	
	disvquad=(dados-media)^2
	variancia=sum(disvquad)/(length(dados)-1)
	return(variancia)
	}

###Calcular a variância de dados.dens
var.curso(dados.dens)

###Tomando dados.dens como a contagem de uma espécie em uma amostra de 20 parcelas de 20x20m,
podemos verificar o padrão de dispersão dessa espécie, utilizando o Índice de Dispersão (razão 
variância / média)

ID.curso<-function(x)
	{
	id=var.curso(x)/media.curso(x)
	return(id)
	}

##Calcular o  coeficiente de dispersão
ID.curso(dados.dens)

##Quando o valor é próximo a 1 a distribuição é considerada aleatória.
##Podemos fazer um teste de significância simplificado pela aproximação com
##o valor Qui-Quadrado para verificar a significância da distribuição.

test.ID <- function(x)
        {
        dados=na.omit(x)
	   med=media.curso(x)
	   dev.quad=(dados-med)^2
	   qui=sum(dev.quad)/med
         critico.qui<-qchisq(c(0.025,0.975),df=(length(dados)-1))
         	if(critico.qui[1]<=qui & critico.qui[2]>=qui)
			{ cat("\t distribuição aleatória para alfa=0.05\n")}
	        else{}
	 	    if(qui < critico.qui[1])
            	{ cat("\t","distribuição agregada, p<0.025 \n")}
	        else{}
		    if(qui>critico.qui[2])
		    { cat("\t","distribuição regular, p>0.975 \n")}
	   resulta=c(qui,critico.qui)
	   names(resulta)<-c("qui-quadrado", "critico 0.025", "critico 0.975")
        return(resulta)
         }

############
###Um outro instrumento importante para programar em R é o loop.
###Ele permite a aplicação de uma função ou tarefa a uma sequência pré determinada de dados
x1=rpois(20,1)
x2=rpois(20,2)
x3=rpois(20,3)
x4=rpois(20,1)
matrix(c(x1,x2,x3,x4), ncol=4)->sp.oc
colnames(sp.oc)<-c("plot 1", "plot 2", "plot 3", "plot 4")
rownames(sp.oc)<-paste("sp", c(1:dim(ale)[1]))
atr(sp.oc)
dim(sp.oc)
head(sp.oc)
n.spp<-function(dados)
	{
	nplot=dim(dados)[2]
	resultados=rep(0,nplot)
	names(resultados)<-paste("n.spp", c(1:nplot))
	dados[dados>0]=1
	for(i in 1:(dim(dados)[2]))
		{
		cont.sp=sum(dados[,i])
		resultados[i]=cont.sp
		}
	return(resultados)
	}
##################################################
###mais função!! SIMILARIDADE
sim<-function(dados)
	{
	nplot=dim(dados)[2]
	similar=matrix(1,ncol=nplot,nrow=nplot)
	rownames(similar)<-paste("plot", c(1:nplot))
	colnames(similar)<-paste("plot", c(1:nplot))
	dados[dados>0]=1
	for(i in 1:nplot-1)
		{
		m=i+1
		for(m in m:nplot)
			{
			co.oc=sum(dados[,i]>0 & dados[,m]>0)
			total.sp=sum(dados[,i])+sum(dados[,m])-co.oc
			similar[i,m]=co.oc/total.sp 
			similar[m,i]=co.oc/total.sp 
			}
		
		}
	return(similar)
	}

