###Exercício 1. 

eda.two <- function(x,y, nomes=c("A", "B"))
	{
	par(mfrow = c(4,2))
	cat("Essa função requer o pacote plotrix")
	multhist(list(x,y),main="Histograma de var 1 e var 2")
	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")
	plot(density(y,width=2*iqd2))	
	qqnorm(x,col="red",main="Gráfico Quantil x Quantil Var 1",xlab="Quantil Teórico",ylab="Quantil da Amostra")
	qqline(x)	
	qqnorm(y,col="red",main="Gráfico Quantil x Quantil Var 2",xlab="Quantil Teórico",ylab="Quantil da Amostra")
	qqline(y)
	plot(y~x)
	plot(log(y)~log(x))
	par(mfrow=c(1,1))
	}
#####################################################################

eda.two.jpeg <- function(x,y, nomes=c("A", "B"))
	{
	par(mfrow = c(4,2))
	jpeg("eda2.jpeg")
	cat("Essa função requer o pacote plotrix")
	multhist(list(x,y),main="Histograma de var 1 e var 2")
	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")
	plot(density(y,width=2*iqd2))	
	qqnorm(x,col="red",main="Gráfico Quantil x Quantil Var 1",xlab="Quantil Teórico",ylab="Quantil da Amostra")
	qqline(x)	
	qqnorm(y,col="red",main="Gráfico Quantil x Quantil Var 2",xlab="Quantil Teórico",ylab="Quantil da Amostra")
	qqline(y)
	plot(y~x)
	plot(log(y)~log(x))
	par(mfrow=c(1,1))
	dev.off()
	}
##############################################################################################################
quefrio<-function(far)
	{
	cels=round((5/9)*(far-32),digits=1)
	return(cels)
	}
#####################################################################################
###Exercicio 4
## primeiro extrair os dados de caixeta para uma das localidades
pad.dist<-function(dados,loc=NULL,sp=NULL,fuste.mult=TRUE)
	{
		##loc é nome da localidade  e sp o nome da especies: entre ""
		if(fuste.mult==TRUE)
		{
		dados[dados$fuste==1,]
		}
		else{}
		if(is.null(loc)==FALSE) ##teste lógico para saber se loc=NULL
		{
		cat("\t Localidade selecionada ", loc, "\n")
		dados=dados[dados$local==loc,] ## seleciona dados da localidade
		}else{}
		if(is.null(sp)==FALSE) ###teste lógico se sp=NULL
		{
		dados=dados[dados$especie==sp,] ##seleciona dados da espécie
		cat("\t espécie =", sp,"\n") 
		}
		if(is.null(sp)==FALSE & is.null(loc)==FALSE)
		{
		dados=tapply(dados$especie,dados$parcela,length)
		}
		
		ID=var(dados)/mean(dados)
		IG=(ID-1)/(length(dados)-1)
		somaquad=sum(dados^2)
		soma=sum(dados)
		IM=length(dados)* (somaquad-soma)/((soma^2)-soma)
		result=c(ID,IG,IM)
		names(result)=c("ID","IG","IM")
		return(list("Local" = loc,"Especie" =sp, "Indices de Dispersão"= result))
	}	 

###		
pad.dist(caixeta, "chauas","Tabebuia cassinoides")
#################################################################
##Exercicio 5: Grafico de Whitakker (CASO ESPECIAL com dados de  VÁRIAS LOCALIDADES)

graf.w<-function(dados,nlocal=NULL,fuste.mult=FALSE) ##argumento para decisão de dados 
	
	{
		cat("\n FUNÇÃO PARA GRAFICO DE WHITTAKKER: Argumento nlocal indica nome da
			localidade caso exista; fuste.mult=TRUE: retira fustes multiplos caso exista\n" )

		if(fuste.mult==TRUE)
		{
		dados[dados$fuste==1,]
		}
		else{}
		if(is.null(local)==FALSE)
		{
		dados=dados[dados$local==nlocal,]
		}
		else{}
		dens=tapply(dados$especie,dados$especie,length)
		plot(sort(log(dens),decreasing=TRUE),main=nlocal)
	}
graf.w(caixeta,nlocal="jureia",fuste.mult=TRUE)



##########################################################################	
###EXERCÍCIO 6 : DIVERSIDADE
###FUNÇÃO PARA DADOS TIPO CAIXETA 

ind.div<-function(dados,fuste.mult=TRUE,nlocal=NULL)
	{
		if(fuste.mult==TRUE)
			{
		dados[dados$fuste==1,]
			}
		if(is.null(nlocal)==FALSE)
			{
		dados=dados[dados$local==nlocal,]
			}
	dado.sp=tapply(dados$especie,dados$especie,length)
	n.total=sum(dado.sp,na.rm=TRUE)
	dado.pi=dado.sp/n.total
	div.shan=-sum(dado.pi*log(dado.pi),na.rm=TRUE)
	simpson=sum(dado.pi^2,na.rm=TRUE)
	ind.div=c(div.shan, simpson)
	names(ind.div)<-c("Shannon","Simpson")
	return(ind.div)
	}
 ind.div(caixeta,fuste.mult=TRUE,nlocal="jureia")	
#################################################################
###Exercício 7: Função FITOSSOCIOLOGIA

fito<-function(dados,fuste.mult=TRUE,nlocal=NULL)
	{
		if(is.null(nlocal)==TRUE)
			{
			dados1=dados
			}
		else	
			{
			dados1=dados[dados$local==nlocal,]
			}
		if(fuste.mult==TRUE)
			{
			fuste1<-dados1[dados1$fuste==1,]
			}
		else
			{
			fuste1<-dados1
			}	
	dado.sp=tapply(fuste1$especie,fuste1$especie,length)
	n.total=sum(dado.sp,na.rm=TRUE)
	dens.rel=dado.sp/n.total
	area.basal=(dados1$cap^2)/4
	basal.rel=area.basal/sum(area.basal)
	dom.rel=tapply(basal.rel,dados1$especie,sum)
	name.sp<-unique(dados1$especie)
	result=cbind(dens.rel,dom.rel)
	return(result)
}

fito(caixeta,nlocal="jureia")



##################################################################
###EXERCÍCIO 8
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)
	}
##exemplo
dados=matrix(sample(c(0,1),1000,replace=TRUE),ncol=10)
sim(dados)

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

#################################################################
EXERCÍCIO 9: Distancia entre árvores



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
}


###################################################################################################
############################################################################################
##### 	##		MM	MM
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#############################################################
LIXOOO

}
		else
		{
		parsp=split(dados,dados$local)
		dens=tapply(parsp[1]$especie,parsp[1]$especies,length)
		plot(sort(log(dens),decreasing=TRUE),...)

			for(i in 2:nlocal)
			{
			dens=tapply(parsp[i]$especie,parsp[i]$especies,lenght)
			 points(x=c(1:length(dens)),y=sort(log(dens),decreasing=TRUE)[],col=i)
			}
		}
	}
graf.w(caixeta,nlocal=c(1:3),fust.mult=TRUE)



#######################################################################################
	
	}
	
	
splocal=tapply(fuste1$local,list(fuste1$especie,fuste1$local),length)
	

	if(class(splocal)==list)
	dens=sort(table(dados$especies),decreasing=TRUE)
	plot(dens[[]],...)
	}
###
graf.w(caixeta,nlocal=c(1:3),fust.mult=TRUE)
	
#######################
## 
fito<-function(caixeta)

str(caixeta)
caixeta$areabasal<-((caixeta$cap/10)^2)/4
caixeta1=caixeta[caixeta$local=unique(caixeta$local)[1],]
dom.rela=caixeta1
ab.sp=tapply(caixeta$cap,list(caixeta$especie,caixeta$local),sum)



fuste1=caixeta[caixeta$fuste==1,]

str(fuste1)
tapply(fuste1$local,list(fuste1$especie,fuste1$local),length)->splocal
str(splocal)
head(splocal)
tapply(fuste1$fuste,list(fuste1$especie,fuste1$parcela,fuste1$local),length )->parsp
###parsp é uma lista com três matrizes, cada uma com o número de indivíduos por parcela. NA nessa matriz indica
###a não ocorrência da espécie na parcela. Essa é uma lista basica para comparar, tanto parcelas em um local, quanto
### variações entre os locais. Analogamente é o mesmo que três planilhas em um mesmo arquivo do execel.
str(parsp)
###BOM! Não era isso que queria!, isso poderia ajudar para outra análise, o que quero é número de espécies por 
##localidade...

	

