1º) Leamos datos

#A) Cómo leer vectores: si los datos son una lista de números sin títulos ni nada usamos el comando scan. Tenemos 3 posibilidades (hagámoslo con los datos del ej. 1 de la práctica)
#i) copiar directamente de la práctica y usar scan 

albuA<-scan() 

#ii) primero guardar los datos en un bloc de notas como txt y luego leerlos 
albuA1<-scan(file.choose()) 

#iii) usar la ubicación

albuA2<-scan("C:\\Estadistica Q\\albuA.txt")

#Hagamos el ítem a) del Ej.1 de la práctica 5

#Diagrama de punto del laboratorio A solamente

plot(albuA,rep(0,6))

#ahora grafiquemos todos los laboratorios juntos

albuB<-scan()

albuC<-scan()

albuD<-scan()

albu<-c(albuA,albuB,albuC,albuD)

labo<-c(rep(1,6),rep(2,6),rep(3,6),rep(4,6))

plot(albu,labo)

#B) Cómo leer tablas de datos:

#i) Si viene en un archivo excel: 1ro. hay que guardarlos como "csv", como por ejemplo para los datos del ej.3

ej3<-read.csv2(file.choose(),header=TRUE)

ej3

ej3$CALORIAS

#Están subidos a la página todos los excel de los ejercicios (salvo los del 1 y del 2).

#ii) Si viene en un archivo txt: Como el que vamos a trabajar en clase

gluco<-read.table(file.choose(),header=TRUE)

gluco

fix(gluco)

#o bien
gluco<-read.table("C:\\Estadistica Q\\estad descriptiva.txt",header=TRUE)

2º) Resolver los items b) a d) del ejercicio de la clase de hoy:

#b) Resumen de comandos

#Media: mean(x)

#Mediana: median(x)

#Media alfa podada: mean(x,trim = alfa)
#dieta A
mean(gluco$dietaa)

#otra opción, que guarda cada columna en una variable con el nombre que tiene la columna:

attach(gluco)

mean(dietaa)

#mediana

median(dietaa)

#corroboremos

a<-sort(dietaa) #ordena los datos de menor a mayor

0.5*a[50]+0.5*a[51] #esto debería coincidir con la mediana pues 

                    #101*0.5=50.5  y, por lo tanto, la mediana es el                         

              #promedio entre los valores que están en los lugares 50 y 51
#media 0.1 podada
mean(dietaa,trim=0.1)

#corroboremos

a<-sort(dietaa) length(dietaa)*0.1 #cantidad de datos a truncar en cada lado  

mean(a[11:90]) #esto debería coincidir con la media 0.1 podada

#media 0.2 podada

mean(dietaa,trim=0.2)

mean(a[21:80]) 

#para verlas todas juntas:

c(mean(dietaa),median(dietaa),mean(dietaa,trim=0.1),mean(dietaa,trim=0.2))

#hacer las otras dos dietas

#c) Resumen de comandos:

#Desvío stándar: sd(x)

#Distancia Intercuartil: IQR(x)/1.349

#MAD: mad(x)

#dieta A

#desvío estándar: 2 formas

sqrt(var(dietaa))

#o bien:

sd(dietaa)

#distancia intercuartil

quantile(dietaa) #muestra los principales cuantiles
quantile(dietaa,0.25)

#observar que coincide con:

0.25*sort(dietaa)[25]+0.75*sort(dietaa)[26] #porque 101*0.25=25.25, entonces interpola entre los lugares 25 y 26

quantile(dietaa,0.75)-quantile(dietaa,0.25)#esta es la distancia intercuartil

#La forma de calcularla directamente es:

IQR(dietaa)

#MAD

mad(dietaa) #calcula la mad estandarizada 

#si la quisiéramos sin estandarizar deberíamos escribir:

mad(dietaa,constant=1)

#verifiquemos que mad(dietaa,constant=1)*1.4826 y mad(dietaa) coinciden

mad(dietaa,constant=1)*1.4826

#comparemos las tres medidas estandarizadas

c(sd(dietaa),IQR(dietaa)/1.349,mad(dietaa))

#hacer los cálculos para las otras dos dietas

#d)

quantile(dietaa,c(0.1,0.25,0.5,0.75,0.9))

#hacer el ítem e)

#e)

hist(dietaa)

#Para guardarlo vamos a Archivo –> Guardar como, ahí elegimos el tipo de archivo que quiero que sea. Si vamos a querer insertarlo en un word conviene que sea jpeg con 100% de calidad.

#para ver los tres histogramas juntos tenemos tres opciones

par(mfrow=c(1,3)) #divide la pantalla en 3 de forma vertical (1x3)

hist(dietaa)

hist(dietab)

hist(dietac)

par(mfrow=c(3,1)) #divide la pantalla en 3 de forma horizontal (3x1)

hist(dietaa)

hist(dietab)

hist(dietac)

par(mfrow=c(2,2)) #divide la pantalla en 4 (2x2)

hist(dietaa)

hist(dietab)

hist(dietac)

#Ajuste normal: 

#par ver si los datos son aproximadamente normales podemos superponer al histograma de área la función de densidad de la normal con la media y el desvío estándar de los datos.

par(mfrow=c(1,1)) #volvemos a la pantalla original (un gráfico por pantalla)

hist(dietaa,prob=T) 

#o bien

hist(dietaa,freq=F) 

#de esta forma conseguimos que la altura de cada barra sea la frecuencia relativa/long del intervalo, de forma tal que el área de cada barra es la proporción de observaciones (frecuencia relativa) que cayeron en el intervalo

#Superponemos la curva normal:

x<-seq(min(dietaa),max(dietaa),0.5)

y<-dnorm(x,mean(dietaa),sd(dietaa))

lines(x,y,col=2)

#hacer el resto de los histogramas

#diagramas tallo hoja

stem(dietaa)

#hacer items f) al h)

#f)

boxplot(dietaa)

#Para ver los tres en un mismo gráfico:

boxplot(dietaa,dietab,dietac)

#o bien:

boxplot(gluco)

#g)

qqnorm(dietaa)

#Para superponer una recta que pasa por los cuartiles inferior y superior (primero y tercero), lo cual sirve para verificar si la mitad central de los datos está cerca de una recta:

qqline(dietaa,col=2) 

