################################################################################
##7.1. Analise exploratoria simultanea de duas variaveis
aed.xy <- function(x,y,...){
  par(mfrow=c(2,2))
  nome.x <- deparse(substitute(x))
  nome.y <- deparse(substitute(y))
  multhist(list(x,y),xlab="Valores",ylab="Frequência")
  plot(density(x),xlim=range(c(x,y)),xlab="Valores",ylab="Função de Densidade",col="blue")
  points(density(y),col="red",type="l")
  legend(max(c(x,y))*0.6,max(density(x)$y)*0.8,legend=c(nome.x,nome.y),lty=1,col=c("blue","red"))
  boxplot(x,y,names=c(nome.x,nome.y))
  plot(x,y,xlab=nome.x,ylab=nome.y)
  par(mfrow=c(1,1))
  return(list(Resumo=summary(cbind(nome.x=x,nome.y=y)),Correlacao=cor(x,y)))
}
################################################################################



################################################################################
##7.2.Faça a função salvar o grafico em um jpg
aed.xy <- function(x,y,arquivo="grafico%03d.jpg",...){
  jpg(arquivo,...)
  par(mfrow=c(2,2))
  nome.x <- deparse(substitute(x))
  nome.y <- deparse(substitute(y))
  multhist(list(x,y),xlab="Valores",ylab="Frequência")
  plot(density(x),xlim=range(c(x,y)),xlab="Valores",ylab="Função de Densidade",col="blue")
  points(density(y),col="red",type="l")
  legend(max(c(x,y))*0.6,max(density(x)$y)*0.8,legend=c(nome.x,nome.y),lty=1,col=c("blue","red"))
  boxplot(x,y,names=c(nome.x,nome.y))
  plot(x,y,xlab=nome.x,ylab=nome.y)
  dev.off(dev.cur())
  return(list(Resumo=summary(cbind(nome.x=x,nome.y=y)),Correlacao=cor(x,y)))
}
################################################################################



################################################################################
##7.3. Conversao de Farenheit para Celsius
FC <- function(x){(5/9)*(x-32)}
################################################################################



################################################################################
##7.4. Indices de dispersão
## Variancia / media
ID <- function(x){var(x)/mean(x)}
##Indice de Green
IG <- function(x){(ID(x)-1)/(length(x)-1)}
##Indice de Morisita
IM <- function(x){ length(x)*(sum(x^2)-sum(x))/(sum(x)^2 - sum(x)) }
##Aplicar aos dados da caixeta do arquivo com levantamento em 3 caixetais de SP
##Lendo arquivo
caixeta <- read.csv("caixeta.csv")
##Separando apenas as parcelas com caixeta e apenas o primeiro fuste, e agregando por local e parcela
so.caixeta <- caixeta[caixeta$especie=="Tabebuia cassinoides"&caixeta$fuste==1,]
so.caixeta.parc <- aggregate(so.caixeta$arvore,by=list(local=so.caixeta$local,parcela=so.caixeta$parcela),length)
##Calculando cada indice para cada local
tapply(so.caixeta.parc$x,so.caixeta.parc$local,ID)
tapply(so.caixeta.parc$x,so.caixeta.parc$local,IG)
tapply(so.caixeta.parc$x,so.caixeta.parc$local,IM)
################################################################################



################################################################################
##7.6. Indice de Shannon e de Simpson
## Indice de shannon: para calcular de um vetor de abundâncias
shannon <- function(x){
  dados <- na.omit(x)
  dados <- dados[dados>0]
  pi <- dados/sum(dados)
  -sum(pi*log(pi))
}
##Indice de Simpson: para calcular de um vetor de abundâncias
simpson <- function(x){
  dados <- na.omit(x)
  pi <- dados/sum(dados)
  sum(pi^2)
}

##Para calcular os dois indices por amostra, de uma matriz de especies x amostras
div.m <- function(x){
  if(class(x)=="matrix" | class(x)=="data.frame" | class(x) == "table")
    {list(simpson=apply(x,2,simpson),shannon=apply(x,2,shannon))}
  else{cat(paste("objeto",deparse(substitute(x)),"não tem arranjo matricial\n"))}
}
##testando com dados do caixetal
##Gerando tabela de especies por parcelas, na localidade Chauás
tab.caixetal <- table(caixeta[caixeta$local=="chauas"&caixeta$fuste==1,7],caixeta[caixeta$local=="chauas"&caixeta$fuste==1,2])
div.m(tab.caixetal)
################################################################################


################################################################################
##7.7. Tabela Fitossociologia: parte de um data.frame em que cada linha é um individuo, e há uma variavel fator que dá a parcela
##calcula densidade de fustes!
tab.fito <- function(especie,cap,parcela){
  abasal <- (cap^2)/4*pi
  ab.parc <- aggregate(abasal,by=list(especie=especie,parcela=parcela),length)
  dens <- aggregate(ab.parc[,3],by=list(especie=ab.parc[,1,drop=T]),mean)
  dom <- aggregate(abasal,by=list(especie=especie),sum)
  data.frame(row.names=dens$especie,dens.rel=dens$x/sum(dens$x),dom.rel=dom$x/sum(dom$x))
}
##teste com caixetal de chauas
chauas <- caixeta[caixeta$local=="chauas",c(2,5,7)]
tab.fito(chauas$especie,chauas$cap,chauas$parcela)
################################################################################



################################################################################
##7.8 Indice de similaridade
##Uma funçao de indice de similaridade: o argumento sao dois vetores de abundacia
bcurtis <- function(x,y){(sum(abs(x-y)))/(sum(x+y))}
##Criando uma tabela em que as linhas sao as abundancias de cada especie, e as colunas os locais
cax.loc <- table(caixeta$especie[caixeta$fuste==1],caixeta$local[caixeta$fuste==1])
##Aplicando o indice com dois loops (solução pouco otimizada, pois elementos redundantes da matriz):
matriz.bcurtis <- function(x){
  nsites <- ncol(x)
  results <- matrix(nrow=nsites,ncol=nsites)
  for(i in 1:nsites){
    for(z in 1:nsites){
      results[i,z] <- bcurtis(x[,i],x[,z])
    }
  }
  results
}
##Teste da funcao com dados caixeta
matriz.bcurtis(cax.loc)
################################################################################



################################################################################
##7.9. Distancias Euclidianas, dadas coordenadas x e y
##Solução com loop (retorna um vetor das distâncias
inter.edist = function(x, y){
  n = length(x)
  dist  <- c()
  for(i in 1:(n-1)){
      for(j in (i+1):n){
          dist  <- c(dist, sqrt( (x[i] - x[j])^2 + (y[i] - y[j])^2 ))
        }
    }
  dist
}


##Solução com outer (retorna uma matriz das distâncias)
inter.edist.v = function(x, y)
{
	xd <- outer( x, x, "-" )
	yd <- outer( y, y, "-" )
	z <- sqrt( xd^2 + yd^2 )
	#dist <- z[ row(z) > col(z) ]
	#dist
        z
}
################################################################################

