##SOLUÇÕES DOS EXERCÍCIOS DA UNIDADE 4 : Entrada e Manipulacao de Dados

################################################################################
##4.1 Matriz de distancias
################################################################################
nomes.cid <- c("Atenas","Estocolmo","Madri","Paris")
distancias <- matrix(c(0,3927,3949,3000,3927,0,3188,1827,3949,3188,0,1273,3000,1827,1273,0),
                    4,4,dimnames=list(nomes.cid,nomes.cid))
################################################################################


################################################################################
##4.2. Criação de um Data Frame
##Com objetos intermediarios
h.feno <- rep(c("claros","escuros"),each= 9)
h.diet <- rep(rep(LETTERS[1:3],each=3),2)
d.peso <- c(0.1,1.1,3.7,5.7,-1.2,-1.5,3,-0.4,0.6,1.5,-0.1,2,0.6,-3,-0.3,-0.2,0.3,1.5)
hamsters <- data.frame(fenotipo=h.feno,dieta=h.diet,dif.peso=d.peso)
##Com um só comando 
hamsters <- data.frame(fenotipo=rep(c("claros","escuros"),each= 9),
                       dieta= rep(rep(LETTERS[1:3],each=3),2),
                       dif.peso=c(0.1,1.1,3.7,5.7,-1.2,-1.5,3,-0.4,0.6,1.5,-0.1,2,0.6,-3,-0.3,-0.2,0.3,1.5))
################################################################################



################################################################################
## Leitura de arquivo texto
##Com read.table
animais <- read.table("animais.csv",sep=";", dec="," , header=T, row.names=1) 
##Com read.csv2
animais <- read.csv2("animais.csv",row.names=1)
################################################################################



################################################################################
##4.4 Buscando arquivo de um pacote
## 1-Dados de um pacote já carregado no R
## Exemplo: para listar objetos de dados já dispoíveis em um pacote já carregado
## Listar pacotes
data()  ##Há varios objetos de dados do pacote datasets
##Escolhendo um objeto de trabalho para carregar na área de trabalho
data(chickwts)
##2- Dados de pacote não carregado
##Uma opção: carrega o objeto sem carregar o pacote
data(Cars93, package="MASS")
##Outra opção: carregar o pacote e entao os dados
library(MASS)
##E entao carrega o objeto
data(Cars93)
################################################################################



################################################################################
##4.5. Classes de Objetos
#1-Quais as classes dos dois objetos?
class(iris)
class(iris2)
##2-Media de cada uma das medidas por especie, dos dois objetos
##Objeto iris: usando tapply
tapply(iris$Sepal.Length,iris$Species,mean)
tapply(iris$Sepal.Width,iris$Species,mean)
tapply(iris$Petal.Length,iris$Species,mean)
tapply(iris$Petal.Length,iris$Species,mean)
##Objeto iris: com aggregate (depende de indexação, que está depois no texto do wiki)
aggregate(iris[,1:4],by=list(iris$Species),mean)
##Objeto iris3
apply(iris3,MARGIN=c(2,3),FUN=mean)
#3-Mudar nomes variaveis para portugues no objeto iris
names(iris) <- c("C.Sepala","L.Sepala","C.Petala","L.Petala","Especie")
################################################################################



################################################################################
## 4.6. Importacao e modificacao de arquivo texto
esal <- read.csv("esaligna.csv")
summary(esal)
esal$folha.tronco <- esal$folha+esal$tronco
esal$area.basal <- pi*(esal$dap/2)^2
################################################################################


################################################################################
##4.7. Alteração de Atributos de um Objeto
minha.matriz <- matrix(seq(from=2,to=10,by=2),ncol=5,nrow=3,byrow=T)
rownames(minha.matriz) <- c("L1","L2","L3")
colnames(minha.matriz) <- paste("C",1:5,sep="")
nomes <- dimnames(minha.matriz)
dim(minha.matriz) <- NULL
dim(minha.matriz) <- c(3,5)
dimnames(minha.matriz) <- nomes
## Uma maneira mais direta seria:
nomes <- list(paste("L",1:3,sep=""),paste("C",1:5,sep=""))
minha.matriz <- matrix(seq(from=2,to=10,by=2),ncol=5,nrow=3,byrow=T,dimnames=nomes)
dim(minha.matriz) <- NULL
dim(minha.matriz) <- c(3,5)
dimnames(minha.matriz) <- nomes
################################################################################


################################################################################
## 4.8. Agregação
itirap <- read.csv("itirapina.csv")
riqueza <- function(x) { length(na.omit(unique(x))) }
it.rich <- aggregate(itirap[,5:8],by=list(tribo.planta=itirap$tribo.planta),FUN=riqueza)
################################################################################


################################################################################
##4.9.Operacao com matrizes
m.trans <- matrix(c(0.43,0.33,0,0,0.61,0.3,0.56,0,0.96),3,3)
pop.inicio <- c(50,25,10)
pop.1 <- m.trans%*%pop.inicio
pop.2 <- m.trans%*%pop.1
pop.3 <- m.trans%*%pop.2
pop.3
##Opcional: calcular os autovalores
eigen(m.trans) # O primeiro autovalor é maior do um  (1.12), o que indica que a populacao tem taxa de crescimento positiva.
################################################################################


################################################################################
##4.10 Tabela de cores
cores <- c("amarelo","vermelho","azul","laranja")
muitas.cores <- sample(cores,size=20, replace=T)
table(muitas.cores)
################################################################################



################################################################################
##4.11 Vetor normal
vnormal = rnorm(1000, 23, 5)
sum(vnormal>28)
sum(vnormal>33)
##Obs: voce pode comparar estes resultados com os valores teóricos esperados:
pnorm(q=28,mean=23,sd=5,lower.tail=F)
pnorm(q=33,mean=23,sd=5,lower.tail=F)
################################################################################




################################################################################
##4.12. R Colors I
length(grep("salmon",colors()))
length(grep("green",colors()))
################################################################################



################################################################################
##4.14. Indexacao de listas
minha.lista <- list(um.vetor=1:5, uma.matriz=matrix(1:6,2,3), 
                    um.dframe=data.frame(seculo=c("XIX","XX","XXI"),
                    inicio=c(1801,1901,2001)))
minha.lista[1]
minha.lista[[1]]
minha.lista$um.vetor
##Resposta: as duas ultimas formas são equivalentes: extraem o objeto correspondete da lista
## A primeira forma retorna a lista, mas apenas o objeto indexado
################################################################################


################################################################################
##4.15. Vetor normal
vnormal = rnorm(10000, 30, 7)
#1- numero de observacoes maiores que 44 e 51
sum(vnormal[vnormal>44])
sum(vnormal[vnormal>51])
#2 - Um novo vetor, excluindo o maior valor
##Uma maneira
vnormal2 <- vnormal[vnormal!=max(vnormal)]
##Outra maneira
vnormal2 <- sort(vnormal)[-length(vnormal)]
##Verificando:
length(vnormal2) ## 9999 elementos
sort(vnormal)[9999:10000] #os dois ultimos elementos
max(vnormal)
max(vnormal2)
################################################################################


################################################################################
##4.16. R colors
colors()[grep("salmon",colors())]
colors()[grep("pink",colors())]
################################################################################


################################################################################
## 4.17. Modificacao de Data Frame
## 1- Mudanca de nome do Diplodocus
##Verificando os nomes
rownames(animais)
##Mudando: duas maneiras
rownames(animais)["Dipliodocus"] <- "Diplodocus"
rownames(animais)[6]<- "Diplodocus"
## 2- Insercao dos valores para os Dinossauros: algumas formas de fazer:
animais$brain[c(6,16,26)] <- c(50,70,154.5)
animais[c(6,16,26),2] <- c(50,70,154.5)
animais$brain[c("Diplodocus","Triceratops","Brachiosaurus")] <- c(50,70,154.5)
animais[c("Diplodocus","Triceratops","Brachiosaurus"),2] <- c(50,70,154.5)
animais[c("Diplodocus","Triceratops","Brachiosaurus"),"brain"] <- c(50,70,154.5)
################################################################################


################################################################################
##4.18. Aninhamento de matrizes
## Passo a passo:
gbasin <- as.matrix(read.csv("gbmam93.csv"))
tot.linhas <- apply(gbasin,1,sum)
tot.col <- apply(gbasin,2,sum)
ord.lin <- order(tot.linhas,decreasing=T)
ord.col <- order(tot.col,decreasing=T)
gbasin.ord <- gbasin[ord.lin,ord.col]
## De uma vez:
gbasin.ord2 <- gbasin[order(apply(gbasin,1,sum),decreasing=T),order(apply(gbasin,2,sum),decreasing=T)]
##Conferindo se os dois arranjos são iguais
sum(gbasin.ord!=gbasin.ord2)  ## Que valor indica que as duas matrizes são iguais?
################################################################################

