##HOJE UMA ÚNICA FUNÇÃO e três exercícios!!!
sample()
###vamos entender a função!
##criar um vetor de LETTERS reproduzindo A B C D E duas vezes
vetor=rep(LETTERS[1:5],2)
vetor
vetor=sort(vetor)
vetor
sample(vetor)

###

lagartos <- data.frame(sexo=factor(c(rep("m",24),rep("f",21))),ncoleop=c(256,209,0,0,0,44,49,117,6,0,0,75,34,13,0,90,0,32,0,205,332,0,31,0,0,89,0,0,0,163,289,3,843,0,158,443,311,232,179,179,19,142,100,0,432))
str(lagartos)
head(lagartos)
tapply(lagartos$ncoleop, lagartos$sexo,summary)
tapply(lagartos$ncoleop, lagartos$sexo,mean)
eda.shape(lagartos$ncoleop[lagartos$sexo=="m"])
media.lagartos<-tapply(lagartos$ncoleop, lagartos$sexo,mean)
var.lagartos<-tapply(lagartos$ncoleop, lagartos$sexo,var)
par(mfrowc(1,2))
qqnorm(lagartos$ncoleop[lagartos$sexo=="m"])
qqline(lagartos$ncoleop[lagartos$sexo=="m"],col=2)
qqnorm(lagartos$ncoleop[lagartos$sexo=="f"])
qqline(lagartos$ncoleop[lagartos$sexo=="f"],col=2)
diff(media.lagartos)
abs(diff(media.lagartos))
lagartos$ncoleop->ncoleop
lagartos$sexo->sex
ncoleop
sample(ncoleop)
table(sex)
tapply(ncoleop,sex,mean)
abs(diff(tapply(ncoleop,sex,mean)))
####Essa diferença entre as médias é significativa???
####Qual minha incerteza ao afirmar que essas médias são diferentes?
####Qual a probabilidade da variação ao acaso na ingestão de coleopteros me fornecer uma diferença
### igual ou maior que essa entre machos e fêmeas?
### Se a variação ao acaso é capaz de gerar essa diferença, então permutando os dados encontrarei
### frequentemente diferenças na mesma dimensão encontrada ou maiores.
ncoleop
sample(ncoleop)
sample(ncoleop)->perm1
abs(diff(tapply(perm1,sex,mean)))
##+1
sample(ncoleop)->perm1
abs(diff(tapply(perm1,sex,mean)))
##+2
sample(ncoleop)->perm1
abs(diff(tapply(perm1,sex,mean)))
##+3
sample(ncoleop)->perm1
abs(diff(tapply(perm1,sex,mean)))
##+1000
####Vamos criar um loop!!!!!
result<-rep(0,1000)
length(result)
result[1]<-abs(diff(tapply(ncoleop,sex,mean)))
for(i in 2:1000)
	{
	permute=sample(ncoleop)
	result[i]<-abs(diff(tapply(permute,sex,mean)))
	
	}
hist(result)
plot(density(result),xlab="Diferença Absoluta das Médias",ylab="Freq Relativa", main="")
abline(v = result[1], col="red")
###cálculo do nosso p de PATO!!!
sum(result>=result[1])
length(result)
sum(result>=result[1])/1000
###############################################################################################

EXERCÍCIO 1. 
1A. Com os comandos acima, construa uma função com saída gráfica e dados para testar hipótese 
de diferença de média em duas amostra.
1B. Caso tenha informações prévias sobre as fêmeas terem preferência por coleópteros na dieta, 
como seria a hipótese a ser testada? Adapte a função para essa nova situação. DICA: retire o comando
abs() do roteiro acima e veja a distribuição dos dados com hist().

EXERCÍCIO 2. 
  
Contrua uma função para fazer o teste de diferença entre três média, equivalente à ANOVA de um fator com três níveis, por permutação.
Utilize o comando a seguir para contruir um conjunto de dados e testar a diferença de um fator com três níveis A,B,C:
ABC=data.frame(fator= as.factor(sort(rep(LETTERS[1:3],20))),c(rnorm(20,4.3,1),rnorm(20,6.7,2),rnorm(20,5,1.7)))
DICA: Uma boa medida da diferença das médias entre três grupos em um análise de permutações é obter a differença absoluta das médias de cada grupo em
relação à grande média(conjunto total de dados) e depois somar. Faça ele rodar para confrontar a diferência


################################################################################################################## 

###MODELOS NULOS EM ECOLOGIA DE COMUNIDADES!
###É uma variante das distribuições nulas dos testes univariados, mas aqui testando padrões para um conjunto multiváriados
###de dados.
###Uma pergunta pertinente a fazer é se há algum limite para o número de espécies que podem coexistir em uma 
##comunidade. Se há essa limitação, o número de espécies encontrados nas amostras será menor que o que esperaríamos 
###se as espécies fossem distribuídas ao acaso nas comunidades. 
### O grande desafio é criar essa situação ao acaso! 

###selecionando os dados de caixetal para calcular o número de indivíduos por local sem os fustes múltiplos.

str(caixeta)
fuste1=caixeta[caixeta$fuste==1,]
str(fuste1)
tapply(fuste1$local,list(fuste1$especie,fuste1$local),length)->splocal
str(splocal)
head(splocal)
## qual o maior número de espécies na nossa amostra?
max(apply(splocal,2,sum, na.rm=TRUE))
##não é isso! 
splocal->splocal.oc
splocal.oc[splocal>0]=1
max(apply(splocal.oc,2,sum, na.rm=TRUE))


###agora vamos "bagunçar" nossa matriz para simular uma situação onde a ocorrência das espécie seja 
###ao acaso.
apply(splocal.oc,2,sum, na.rm=TRUE)
###NÃO É ISSO! O QUE ACONTECEU?!

acaso=t(apply(splocal.oc,1,sample))
##agora calculando o máximo de espécies  
max(apply(acaso,2,sum,na.rm=TRUE))

###Agora a função para fazer isso muitas vezes!!!
sp.null<-function(dados, rand=1000)
	{
	resulta=rep(NA,rand)## vetor com NA's "rand" vezes 
	dados[dados>0]=1 ## transforma dados de densidade em 0/1
	max.sp=max(apply(dados,2,sum,na.rm=TRUE))
	resulta[1]=max.sp
	for(i in 2:rand)
		{
		acaso=t(apply(dados,1,sample)) ##bangunça a matrix
		max.acaso=max(apply(acaso,2,sum,na.rm=TRUE))
		resulta[i]=max.acaso
		}
	return(resulta)
	}

###aplicando a função 

sp.null(splocal)->resulta.null
sum(resulta.null>=resulta.null[1])
hist(resulta.null)
abline(v=resulta.null[1],col=2
p=sum(resulta.null>=resulta.null[1])/length(resulta.null)
p

##################################################################################################################
###Bootstrap
##Indice de diversidade
div=c(3.670, 2.961, 3.001, 2.240, 2.001, 2.726, 2.573, 3.937, 3.376, 2.593, 2.159, 3.691, 3.442, 2.523, 3.417, 3.577, 2.958, 2.928, 2.261, 2.298)
summary(div)
mean(div)
hist(div)
boot=sample(div,replace=TRUE)
mean(boot)
t.test(div)
boot<-function(dados,rand=1000)
	{
		resulta=c()
		for(i in 1:rand)
			{
			resulta[i]=mean(sample(dados, replace=TRUE))
			}
		return(c(mean(resulta),quantile(resulta,probs=c(0.025,0.975))))
	}




