
Anhang C

Daten

C.1 Acorn Size and Oak Tree Daten

Acorns.html Die html file von DASL

AcornData.txt The data

C.2 Calcium Daten

CalciumData.txt (Quelle: DASL)

C.3 Balance Daten

Balance.txt (Quelle: DASL)

C.4 Kuckuckseier in den Nestern anderer Vögel

Pipits.txt (Quelle: DASL)

C.5 3D Sicht

3Dview.txt (Quelle: DASL)

C.6 Flohkäfer

FleaBeetles.html (Quelle: DASL)

Flea2.R
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		Datafile Name:

   Acorns
		Datafile Subjects:

   
Biology


		Story Names:

   
Acorn Size Oak Distribution

		Reference:

   Aizen and Patterson.  (1990). Journal of Biogeography, volume 17,  p. 327-332.
		Authorization:

   contact authors
		Description:

 Interest lies is the relationship between
the size of the acorn and the geographic range of the oak tree species.
Note that the Quercus tomentella Engelm species in the
California region grows only on the Channel Islands (total area 1014
sq. km) and the island of Guadalupe (total area 265 sq. km). All other
species grow on the Continental United States.
		Number of cases:

   39
		Variable Names:



		Species:   Latin name of the species


		Region:   Atlantic or California region


		Range:   The geographic area covered by the species in km2x100


		Acorn_size:   Acorn size (cm3)


		Tree_height:   Tree Height (m)





		The Data:


Species	Region	Range	Acorn_size	Tree_Height
Quercus alba L.	Atlantic	24196	1.4	27
Quercus bicolor Willd.  	Atlantic	7900	3.4	21
Quercus macrocarpa Michx.	Atlantic	23038	9.1	25
Quercus prinoides Willd.	Atlantic	17042	1.6	3
Quercus Prinus L.	Atlantic	7646	10.5	24
Quercus stellata Wang.	Atlantic	19938	2.5	17
Quercus virginiana Mill	Atlantic	7985	0.9	15
Quercus Michauxii Nutt.	Atlantic	8897	6.8	.30
Quercus lyrata Walt.	Atlantic	8982	1.8	24
Quercus Laceyi Small.	Atlantic	233	0.3	11
Quercus Chapmanii Sarg.	Atlantic	1598	0.9	15
Quercus Durandii Buckl.	Atlantic	1745	0.8	23
Quercus Muehlenbergii Engelm	Atlantic	17042	2.0	24
Quercus ilicifolia Wang.	Atlantic	4082	1.1	3
Quercus incana Bartr.	Atlantic	3775	0.6	13
Quercus falcata Michx.	Atlantic	13688	1.8	30
Quercus laevis Walt.	Atlantic	3978	4.8	9
Quercus laurifolia Michx.	Atlantic	5328	1.1	27
Quercus marilandica Muenchh.	Atlantic	18480	3.6	9
Quercus nigra L.	Atlantic	10161	1.1	24
Quercus palustris Muenchh.	Atlantic	8643	1.1	23
Quercus Phellos L.	Atlantic	9920	3.6	27
Quercus rubra L.	Atlantic	28389	8.1	24
Quercus velutina Lam.	Atlantic	21067	3.6	23
Quercus imbricaria Michx.	Atlantic	14870	1.8	18
Quercus myrtifolia Willd.	Atlantic	2540	0.4	9
Quercus texana Buckl.	Atlantic	829	1.1	9
Quercus coccinea Muenchh.	Atlantic	8992	1.2	4
Quercus Douglasii Hook. & Arn	California	559	4.1	18
Quercus dumosa Nutt.	California	433	1.6	6
Quercus Engelmannii Greene	California	259	2.0	17
Quercus Garryana Hook.	California	1061	5.5	20
Quercus lobata Nee	California	870	5.9	30
Quercus agrifolia Nee.	California	803	2.6	23
Quercus Kelloggii Newb.	California	826	6.0	26
Quercus Wislizenii A. DC.	California	699	1.0	21
Quercus chrysolepis Liebm.	California	690	17.1	15
Quercus vaccinifolia Engelm.	California	223	0.4	1
Quercus tomentella Engelm	California	13	7.1	18



		Species		Region		Range		Acorn.size		Tree.Height

		Quercus alba L.		Atlantic		24196		1.4		27

		Quercus bicolor Willd.  		Atlantic		7900		3.4		21

		Quercus macrocarpa Michx.		Atlantic		23038		9.1		25

		Quercus prinoides Willd.		Atlantic		17042		1.6		3

		Quercus Prinus L.		Atlantic		7646		10.5		24

		Quercus stellata Wang.		Atlantic		19938		2.5		17

		Quercus virginiana Mill		Atlantic		7985		0.9		15

		Quercus Michauxii Nutt.		Atlantic		8897		6.8		.30

		Quercus lyrata Walt.		Atlantic		8982		1.8		24

		Quercus Laceyi Small.		Atlantic		233		0.3		11

		Quercus Chapmanii Sarg.		Atlantic		1598		0.9		15

		Quercus Durandii Buckl.		Atlantic		1745		0.8		23

		Quercus Muehlenbergii Engelm		Atlantic		17042		2.0		24

		Quercus ilicifolia Wang.		Atlantic		4082		1.1		3

		Quercus incana Bartr.		Atlantic		3775		0.6		13

		Quercus falcata Michx.		Atlantic		13688		1.8		30

		Quercus laevis Walt.		Atlantic		3978		4.8		9

		Quercus laurifolia Michx.		Atlantic		5328		1.1		27

		Quercus marilandica Muenchh.		Atlantic		18480		3.6		9

		Quercus nigra L.		Atlantic		10161		1.1		24

		Quercus palustris Muenchh.		Atlantic		8643		1.1		23

		Quercus Phellos L.		Atlantic		9920		3.6		27

		Quercus rubra L.		Atlantic		28389		8.1		24

		Quercus velutina Lam.		Atlantic		21067		3.6		23

		Quercus imbricaria Michx.		Atlantic		14870		1.8		18

		Quercus myrtifolia Willd.		Atlantic		2540		0.4		9

		Quercus texana Buckl.		Atlantic		829		1.1		9

		Quercus coccinea Muenchh.		Atlantic		8992		1.2		4

		Quercus Douglasii Hook. &amp; Arn		California		559		4.1		18

		Quercus dumosa Nutt.		California		433		1.6		6

		Quercus Engelmannii Greene		California		259		2.0		17

		Quercus Garryana Hook.		California		1061		5.5		20

		Quercus lobata Nee		California		870		5.9		30

		Quercus agrifolia Nee.		California		803		2.6		23

		Quercus Kelloggii Newb.		California		826		6.0		26

		Quercus Wislizenii A. DC.		California		699		1.0		21

		Quercus chrysolepis Liebm.		California		690		17.1		15

		Quercus vaccinifolia Engelm.		California		223		0.4		1

		Quercus tomentella Engelm		California		13		7.1		18




		Treatment		Begin		End		Decrease

		Calcium		107		100		7

		Calcium		110		114		-4

		Calcium		123		105		18

		Calcium		129		112		17

		Calcium		112		115		-3

		Calcium		111		116		-5

		Calcium		107		106		1

		Calcium		112		102		10

		Calcium		136		125		11

		Calcium		102		104		-2

		Placebo		123		124		-1

		Placebo		109		97		12

		Placebo		112		113		-1

		Placebo		102		105		-3

		Placebo		98		95		3

		Placebo		114		119		-5

		Placebo		119		114		5

		Placebo		112		114		2

		Placebo		110		121		-11

		Placebo		117		118		-1

		Placebo		130		133		-3




		subject_No		forward_backward		side_side		Age_Group

		1		19		14		elderly

		2		30		41		elderly

		3		20		18		elderly

		4		19		11		elderly

		5		29		16		elderly

		6		25		24		elderly

		7		21		18		elderly

		8		24		21		elderly

		9		50		37		elderly

		1		25		17		young

		2		21		10		young

		3		17		16		young

		4		15		22		young

		5		14		12		young

		6		14		14		young

		7		22		12		young

		8		17		18		young




"Wirtvogel" "EiLaenge"
"WiesenPieper1" WiesenPieper 19.65
"WiesenPieper2" WiesenPieper 20.05
"WiesenPieper3" WiesenPieper 20.65
"WiesenPieper4" WiesenPieper 20.85
"WiesenPieper5" WiesenPieper 21.65
"WiesenPieper6" WiesenPieper 21.65
"WiesenPieper7" WiesenPieper 21.65
"WiesenPieper8" WiesenPieper 21.85
"WiesenPieper9" WiesenPieper 21.85
"WiesenPieper10" WiesenPieper 21.85
"WiesenPieper11" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper12" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper13" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper14" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper15" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper16" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper17" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper18" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper19" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper20" WiesenPieper 22.05
"WiesenPieper21" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper22" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper23" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper24" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper25" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper26" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper27" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper28" WiesenPieper 22.25
"WiesenPieper29" WiesenPieper 22.45
"WiesenPieper30" WiesenPieper 22.45
"WiesenPieper31" WiesenPieper 22.45
"WiesenPieper32" WiesenPieper 22.65
"WiesenPieper33" WiesenPieper 22.65
"WiesenPieper34" WiesenPieper 22.85
"WiesenPieper35" WiesenPieper 22.85
"WiesenPieper36" WiesenPieper 22.85
"WiesenPieper37" WiesenPieper 22.85
"WiesenPieper38" WiesenPieper 23.05
"WiesenPieper39" WiesenPieper 23.25
"WiesenPieper40" WiesenPieper 23.25
"WiesenPieper41" WiesenPieper 23.45
"WiesenPieper42" WiesenPieper 23.65
"WiesenPieper43" WiesenPieper 23.85
"WiesenPieper44" WiesenPieper 24.25
"WiesenPieper45" WiesenPieper 24.45
"BaumPieper1" BaumPieper 21.05
"BaumPieper2" BaumPieper 21.85
"BaumPieper3" BaumPieper 22.05
"BaumPieper4" BaumPieper 22.45
"BaumPieper5" BaumPieper 22.65
"BaumPieper6" BaumPieper 23.25
"BaumPieper7" BaumPieper 23.25
"BaumPieper8" BaumPieper 23.25
"BaumPieper9" BaumPieper 23.45
"BaumPieper10" BaumPieper 23.45
"BaumPieper11" BaumPieper 23.65
"BaumPieper12" BaumPieper 23.85
"BaumPieper13" BaumPieper 24.05
"BaumPieper14" BaumPieper 24.05
"BaumPieper15" BaumPieper 24.05
"Sperling1" Sperling 20.85
"Sperling2" Sperling 21.65
"Sperling3" Sperling 22.05
"Sperling4" Sperling 22.85
"Sperling5" Sperling 23.05
"Sperling6" Sperling 23.05
"Sperling7" Sperling 23.05
"Sperling8" Sperling 23.05
"Sperling9" Sperling 23.45
"Sperling10" Sperling 23.85
"Sperling11" Sperling 23.85
"Sperling12" Sperling 23.85
"Sperling13" Sperling 24.05
"Sperling14" Sperling 25.05
"Rotkehlchen1" Rotkehlchen 21.05
"Rotkehlchen2" Rotkehlchen 21.85
"Rotkehlchen3" Rotkehlchen 22.05
"Rotkehlchen4" Rotkehlchen 22.05
"Rotkehlchen5" Rotkehlchen 22.05
"Rotkehlchen6" Rotkehlchen 22.25
"Rotkehlchen7" Rotkehlchen 22.45
"Rotkehlchen8" Rotkehlchen 22.45
"Rotkehlchen9" Rotkehlchen 22.65
"Rotkehlchen10" Rotkehlchen 23.05
"Rotkehlchen11" Rotkehlchen 23.05
"Rotkehlchen12" Rotkehlchen 23.05
"Rotkehlchen13" Rotkehlchen 23.05
"Rotkehlchen14" Rotkehlchen 23.05
"Rotkehlchen15" Rotkehlchen 23.25
"Rotkehlchen16" Rotkehlchen 23.85
"Bachstelze1" Bachstelze 21.05
"Bachstelze2" Bachstelze 21.85
"Bachstelze3" Bachstelze 21.85
"Bachstelze4" Bachstelze 21.85
"Bachstelze5" Bachstelze 22.05
"Bachstelze6" Bachstelze 22.45
"Bachstelze7" Bachstelze 22.65
"Bachstelze8" Bachstelze 23.05
"Bachstelze9" Bachstelze 23.05
"Bachstelze10" Bachstelze 23.25
"Bachstelze11" Bachstelze 23.45
"Bachstelze12" Bachstelze 24.05
"Bachstelze13" Bachstelze 24.05
"Bachstelze14" Bachstelze 24.05
"Bachstelze15" Bachstelze 24.85
"Zaunkoenig1" Zaunkoenig 19.85
"Zaunkoenig2" Zaunkoenig 20.05
"Zaunkoenig3" Zaunkoenig 20.25
"Zaunkoenig4" Zaunkoenig 20.85
"Zaunkoenig5" Zaunkoenig 20.85
"Zaunkoenig6" Zaunkoenig 20.85
"Zaunkoenig7" Zaunkoenig 21.05
"Zaunkoenig8" Zaunkoenig 21.05
"Zaunkoenig9" Zaunkoenig 21.05
"Zaunkoenig10" Zaunkoenig 21.25
"Zaunkoenig11" Zaunkoenig 21.45
"Zaunkoenig12" Zaunkoenig 22.05
"Zaunkoenig13" Zaunkoenig 22.05
"Zaunkoenig14" Zaunkoenig 22.05
"Zaunkoenig15" Zaunkoenig 22.25



 47.20001    NV
 21.99998    NV
 20.39999    NV
 19.70001    NV
 17.40000    NV
 14.70000    NV
 13.39999    NV
 13.00000    NV
 12.30000    NV
 12.20001    NV
 10.30000    NV
  9.70000    NV
  9.70000    NV
  9.50000    NV
  9.10000    NV
  8.90000    NV
  8.90000    NV
  8.40000    NV
  8.09999    NV
  7.90000    NV
  7.80000    NV
  6.90000    NV
  6.30000    NV
  6.10000    NV
  5.60000    NV
  4.70000    NV
  4.70000    NV
  4.30000    NV
  4.20000    NV
  3.90000    NV
  3.40000    NV
  3.10000    NV
  3.10000    NV
  2.70000    NV
  2.40000    NV
  2.30000    NV
  2.30000    NV
  2.10000    NV
  2.10000    NV
  2.00000    NV
  1.90000    NV
  1.70000    NV
  1.70000    NV
 19.70001    VV
 16.19998    VV
 15.90000    VV
 15.40002    VV
  9.70000    VV
  8.90000    VV
  8.60000    VV
  8.60000    VV
  7.40000    VV
  6.30000    VV
  6.10000    VV
  6.00000    VV
  6.00000    VV
  5.90000    VV
  4.90000    VV
  4.60000    VV
  3.80000    VV
  3.60000    VV
  3.50000    VV
  3.30000    VV
  3.30000    VV
  2.90000    VV
  2.80000    VV
  2.70000    VV
  2.40000    VV
  2.30000    VV
  2.00000    VV
  1.80000    VV
  1.70000    VV
  1.70000    VV
  1.60000    VV
  1.40000    VV
  1.20000    VV
  1.10000    VV
  1.00000    VV
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		Datafile Name:   Flea Beetles


		Datafile Subjects:   
Biology




		Story Names:   
Flea Beetles



		Reference:   Lubischew, A.A. (1962) On the use of discriminant functions in taxonomy.  Biometrics, 18, 455-477.
Also found in:  Hand, D.J., et al. (1994) A Handbook of Small Data Sets, London:  Chapman & Hall, 254-255.


		Authorization:   Contact Authors


		Description:   Data were collected on the genus of flea beetle Chaetocnema, which contains three species:  concinna (Con), heikertingeri (Hei), and heptapotamica (Hep).  Measurements were made on the width and angle of the aedeagus of each beetle.  The goal of the original study was to form a classification rule to distinguish the three species. 



		Number of cases:   74


		Variable Names:

		Width:   The maximal width of aedeagus in the forpart (in microns)


		Angle:   The front angle of the aedeagus (1 unit = 7.5 degrees)


		Species:   Species of flea beetle from the genus Chaetocnema







		The Data:
Width	Angle	Species
150	15	Con
147	13	Con
144	14	Con
144	16	Con
153	13	Con
140	15	Con
151	14	Con
143	14	Con
144	14	Con
142	15	Con
141	13	Con
150	15	Con
148	13	Con
154	15	Con
147	14	Con
137	14	Con
134	15	Con
157	14	Con
149	13	Con
147	13	Con
148	14	Con
120	14	Hei
123	16	Hei
130	14	Hei
131	16	Hei
116	16	Hei
122	15	Hei
127	15	Hei
132	16	Hei
125	14	Hei
119	13	Hei
122	13	Hei
120	15	Hei
119	14	Hei
123	15	Hei
125	15	Hei
125	14	Hei
129	14	Hei
130	13	Hei
129	13	Hei
122	12	Hei
129	15	Hei
124	15	Hei
120	13	Hei
119	16	Hei
119	14	Hei
133	13	Hei
121	15	Hei
128	14	Hei
129	14	Hei
124	13	Hei
129	14	Hei
145	8	Hep
140	11	Hep
140	11	Hep
131	10	Hep
139	11	Hep
139	10	Hep
136	12	Hep
129	11	Hep
140	10	Hep
137	9	Hep
141	11	Hep
138	9	Hep
143	9	Hep
142	11	Hep
144	10	Hep
138	10	Hep
140	10	Hep
130	9	Hep
137	11	Hep
137	10	Hep
136	9	Hep
140	10	Hep





fb <- read.table("FleaBeetles.html",header=T,sep="\t",skip=26)
fb$Species
R2 <- function(X){var(X$fitted.values)/var(X$fitted.values+X$residuals)}
qqnorm(split(fb$Angle,fb$Species)$Con)
shapiro.test(split(fb$Angle,fb$Species)$Con,pnorm)
hist(split(fb$Angle,fb$Species)$Con)

qqnorm(split(fb$Angle,fb$Species)$Hei)
shapiro.test(split(fb$Angle,fb$Species)$Hei,pnorm)
hist(split(fb$Angle,fb$Species)$Hei)

qqnorm(split(fb$Angle,fb$Species)$Hep)
shapiro.test(split(fb$Angle,fb$Species)$Hep,pnorm)
hist(split(fb$Angle,fb$Species)$Hep)

summary(aov(Angle~Species, data=fb))
boxplot(aov(Angle~Species, data=fb)$residuals ~ fb$Species )


summary(aov(Angle~Species, data=fb[fb$Species!="Hep",]))
R2(aov(Angle~Width+Species, data=fb))
boxplot(Angle~Species, data=fb)

summary(aov(Angle~Width, data=fb))

boxplot( aov(Angle~Width, data=fb)$residuals ~ fb$Species )
summary(aov(Angle~Width+Species, data=fb))
R2(aov(Angle~Width+Species, data=fb))
boxplot( aov(Angle~Width+Species, data=fb)$residuals ~ fb$Species )


summary(aov(Angle~Species+Width, data=fb))
R2(aov(Angle~Species+Width, data=fb))
plot( aov(Angle~Species, data=fb)$residuals ~ fb$Width )
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C-2 ANHANG C. DATEN

C.7 Grundwasserleiter

Aquifers.txt

Aquifers.R

LinModUeb.R

C.8 Schlafdaten

SchlafData.txt (Quelle: DASL)

C.9 Säugetiere

Mammals.R

C.10 Beispiele

Chap1.R

Chap2.R

Chap3.R

Chap4.R

Chap5.R

ChapA1.R

ChapA2.R


"logT" "Teufe" "Type"
"1" -3.5755508 78.64 Poren
"2" -2.6172958 49.00 Poren
"3" -2.2072749 47.00 Poren
"4" -1.9379420 43.67 Poren
"5" -1.7719568 37.00 Poren
"6" -0.8209806 23.50 Poren
"7"  0.4700036  9.00 Poren
"8"  0.5877867 80.50 Kluft
"9"  1.4586150 21.25 Kluft
"10"  1.8196988 43.50 Kluft
"11"  2.5802168 29.50 Kluft
"12"  3.4657359 16.50 Kluft
"13"  4.1896547 11.00 Kluft



Aqui <- read.table("Aquifers.txt")
Aqui
# Bohrlochmessungen aus dem Zweisigwald bei Chemniz
# logT  = logarithmierte Transmissitaet des Grundwasserleiters
# Teufe = Teufe in der die Messung durchgeführt wurde
# Type  = Poren, für vermutete Porengrundwasserleiter
#       = Kluft, für vermutete Kluftgrundwasserleiter
postscript("Zeisig.ps")
# Hilfsfunktionen
# R quadrat
R2 <- function(aov) {var(aov$fitted)/var(resid(aov)+aov$fitted)}
# Hebelwirkungen
Hebelwirkung <- function(Modell) {lm.influence(Modell)$hat}
# Das folgende wird für jedes Modell ausgerechnet:
MultipleRegressionMachen <- function(Formel,Daten,Name)
 {
 Modell <- aov(formula=Formel,data=Daten)
 cat("R^2=",R2(Modell),"\n")
 print(summary(Modell))
 cat("Geschätzte Parameter des Modells:\n")
 print(coef(Modell))
 par(mfrow=c(2,3))
 plot(Modell$fitted.values,resid(Modell),xlab="Vorhersagen",ylab="Residuen")
 title(Name,paste("R^2=",R2(Modell)))
 Hebelwirkungen <- Hebelwirkung(Modell)
 boxplot(Hebelwirkungen,ylab="Hebelwirkung")
 title("Boxplot der Hebelwirkungen",Name)
 hist(Hebelwirkungen ,xlab="Hebelwirkung",ylab="Anzahl")
 title("",Name)
 qqnorm(resid(Modell),ylab="Sample Quantiles of residuals")
 qqline(resid(Modell))
 title("",Name)
 boxplot(cooks.distance(Modell),ylab="Cooks Distance")
 title("Boxplot der Cook Distanzen",Name)
 hist(cooks.distance(Modell),xlab="Cooks Distance",ylab="Anzahl")
 title("",Name)
 }
# Daten Teufe = Aqui$Teufe ...
attach(Aqui)
# Daten Graphisch darstellen
par(mfrow=c(1,2))
plot( Teufe,logT, pch=ifelse(Type=="Kluft","k","p") )
abline( lm(logT~Teufe) )
title("Aufgabe: Aquifersystem im Zeisigwald")
boxplot(split(logT,Type))
# Regression mit Diagnostic durchführen
MultipleRegressionMachen(logT~Teufe,Aqui,"logT=a*Teufe+b")
MultipleRegressionMachen(logT~Type,Aqui,"logT=a(Type)+b")
MultipleRegressionMachen(logT~Teufe+Type,Aqui,"logT=a1*Teufe+a2(Type)+b")
MultipleRegressionMachen(logT~Type+Teufe,Aqui,"logT=a1(Type)+a2*Teufe+b")
MultipleRegressionMachen(logT~Type*Teufe,Aqui,"logT=a1(Type)+a2*Teufe+a12(Type)*Teufe+b")
# unwichtig:

detach(Aqui)
dev.off()











# 6.Uebung Geomathematik I/Multivariate und Geostatistik

# Aufgabe 6.1: Korrelationsanalyse des Aquifersystems
Aqui <- read.table("Aquifers.txt")
Aqui$Transmissivitaet <- exp(Aqui$logT)
Aqui
attach(Aqui)
cor.test(Teufe,Transmissivitaet,method="pearson")
cor.test(Teufe,Transmissivitaet,method="spearman")

# Aufgabe 6.2: Lineares Modell f"ur das Aquifersystem
# Vorbereitungen
R2  <- function(X){var(X$fitted.values)/var(X$fitted.values+X$residuals)}
Hebelwirkung <- function(Modell) {lm.influence(Modell)$hat}

# Berechnen des Modells: Hier aendern Sie 
Modell <- aov(logT~Teufe,data=Aqui)
# Analyse eines Modells
Modell
summary(Modell)
anova(Modell)
coef(Modell)
plot(Modell$fitted.values,resid(Modell))
R2(Modell)
boxplot(Hebelwirkung(Modell))
qqnorm(resid(Modell))
# 

# Alternative Modelle:
Modell <- aov(logT~Type,data=Aqui)
Modell <- aov(logT~Type+Teufe,data=Aqui)
Modell <- aov(logT~Teufe+Type,data=Aqui)
Modell <- aov(logT~Type*Teufe,data=Aqui)
# Danach wiederholen sie jedes mal die Analyse des Modells
plot(Aqui$Teufe,Aqui$logT,pch=ifelse(Aqui$Type=="Poren","P","K"))


# Aufgabe 6.3: Flohk"afer
# Diese Befehle dienen nur der Anregung. Sie bieten keine vollstaendige
# Analyse des Datensatzes
fb <- read.table("FleaBeetles.html",header=T,sep="\t",skip=26)
fb$Species
R2 <- function(X){var(X$fitted.values)/var(X$fitted.values+X$residuals)}
qqnorm(split(fb$Angle,fb$Species)$Con)
shapiro.test(split(fb$Angle,fb$Species)$Con)
hist(split(fb$Angle,fb$Species)$Con)

qqnorm(split(fb$Angle,fb$Species)$Hei)
shapiro.test(split(fb$Angle,fb$Species)$Hei)
hist(split(fb$Angle,fb$Species)$Hei)

qqnorm(split(fb$Angle,fb$Species)$Hep)
shapiro.test(split(fb$Angle,fb$Species)$Hep)
hist(split(fb$Angle,fb$Species)$Hep)

summary(aov(Angle~Species, data=fb))
boxplot(aov(Angle~Species, data=fb)$residuals ~ fb$Species )

summary(aov(Angle~Species, data=fb[fb$Species!="Hep",]))
R2(aov(Angle~Width+Species, data=fb))
boxplot(Angle~Species, data=fb)

summary(aov(Angle~Width, data=fb))

boxplot( aov(Angle~Width, data=fb)$residuals ~ fb$Species )
summary(aov(Angle~Width+Species, data=fb))
R2(aov(Angle~Width+Species, data=fb))
boxplot( aov(Angle~Width+Species, data=fb)$residuals ~ fb$Species )

summary(aov(Angle~Species+Width, data=fb))
R2(aov(Angle~Species+Width, data=fb))
plot( aov(Angle~Species, data=fb)$residuals ~ fb$Width )








   MehrSchlaf Gruppe
1    0.7     Kontrolle
2   -1.6     Kontrolle
3   -0.2     Kontrolle
4   -1.2     Kontrolle
5   -0.1     Kontrolle
6    3.4     Kontrolle
7    3.7     Kontrolle
8    0.8     Kontrolle
9    0.0     Kontrolle
10   2.0     Kontrolle
11   1.9     Behandlung
12   0.8     Behandlung
13   1.1     Behandlung
14   0.1     Behandlung
15  -0.1     Behandlung
16   4.4     Behandlung
17   5.5     Behandlung
18   1.6     Behandlung
19   4.6     Behandlung
20   3.4     Behandlung



data(mammals)

hist(mammals$body/mammals$brain*1000)
hist(log(mammals$body/mammals$brain*1000))
qqnorm(log(mammals$body/mammals$brain*1000))
exp(mean(log(mammals$body/mammals$brain*1000)))
exp(sd(log(mammals$body/mammals$brain*1000)))
plot(log(mammals$body),log(mammals$body/mammals$brain*1000))
x11()
plot(log(mammals$body),log(mammals$brain/mammals$body/1000))

hum <- rownames(mammals)=="Human"
points(log(mammals$body)[hum],log(mammals$brain/mammals$body/1000)[hum],pch=20,col="red")
plot(mammals)



###################################################
### chunk number 1: xRuse1
###################################################
cat(system("R --vanilla --no-readline <<-44\n",TRUE,FALSE),sep="\n")


###################################################
### chunk number 2: xRuse1
###################################################
6*6


###################################################
### chunk number 3: BspMorley
###################################################
"!" <- function(x,y) if(is.character(x)) invisible("Nichts") else base::"!"(x)
"print.help_files_with_topic" <- function(X,...) {cat(debar(system(paste("fmt --width=65",c(X)),TRUE,FALSE)),sep="\n");invisible(NULL)}
debar <- function(X) sapply(X,function(x) paste(unlist(strsplit(x,"_\b")),collapse=""))
help <- function(x) print(eval(substitute(utils::help(TOPIC), list(TOPIC = substitute(x))))) 


###################################################
### chunk number 4: BspMorley
###################################################
help(morley)
data(morley)
lightspeeds <- morley$Speed+299000   


###################################################
### chunk number 5: BspMorley
###################################################
lightspeeds


###################################################
### chunk number 6: xBspMorely1
###################################################
dotchart(lightspeeds,main="Michelsons Speed of Light Data") 


###################################################
### chunk number 7: BspMorley
###################################################
!"10 Messungen zufaellig auswaehlen"
X <- sample(lightspeeds,10)
X  
!"Jemand anderes haette vielleicht andere 10 Messungen zufaellig auswaehlt"
X <- sample(lightspeeds,10)
X  


###################################################
### chunk number 8: BspMorley
###################################################
lightspeeds
lightspeeds[3] 


###################################################
### chunk number 9: BspNorm
###################################################
X = rnorm(n=100,mean=3,sd=1)
X


###################################################
### chunk number 10: BspNorm
###################################################
stripchart(X,pch=".")


###################################################
### chunk number 11: xBspNorm1
###################################################
stripchart(X,pch=".")


###################################################
### chunk number 12: BspNorm
###################################################
plot(ecdf(X))
x <- seq(-2,7,by=0.1)
x
lines(x,pnorm(x,mean=3,sd=1))


###################################################
### chunk number 13: xBspNorm2
###################################################
plot(ecdf(X))
lines(x,pnorm(x,mean=3,sd=1))


###################################################
### chunk number 14: BspNorm
###################################################
plot(x,dnorm(x,mean=3,sd=1),type="l")


###################################################
### chunk number 15: BspNorm
###################################################
points(X,runif(length(X))*dnorm(X,mean=3,sd=1),pch=20)
segments(c(1,2),c(0,0),c(1,2),dnorm(c(1,2),mean=3,sd=1))
abline(h=0)


###################################################
### chunk number 16: xBspNorm3
###################################################
plot(x,dnorm(x,mean=3,sd=1),type="l")
points(X,runif(length(X))*dnorm(X,mean=3,sd=1),pch=20)
segments(c(1,2),c(0,0),c(1,2),dnorm(c(1,2),mean=3,sd=1))
abline(h=0)


###################################################
### chunk number 17: xPreBspNorm4
###################################################
plot(x,dnorm(x,mean=3,sd=1),type="l")
lines(density(X),lwd=3)


###################################################
### chunk number 18: BspNorm
###################################################
plot(x,dnorm(x,mean=3,sd=1),type="l")
lines(density(X),lwd=3)


###################################################
### chunk number 19: xPicBspNorm4
###################################################
plot(x,dnorm(x,mean=3,sd=1),type="l")
lines(density(X),lwd=3)


###################################################
### chunk number 20: BspMorley
###################################################
mean(lightspeeds)


###################################################
### chunk number 21: BspNorm
###################################################
mean(rnorm(n=100,mean=3,sd=1))


###################################################
### chunk number 22: BspNorm
###################################################
replicate(20,mean(rnorm(n=100,mean=3,sd=1)))


###################################################
### chunk number 23: Bsp1
###################################################
options(width=70)


###################################################
### chunk number 24: Bsp1
###################################################
data(iris)  
iris     


###################################################
### chunk number 25: Bsp1
###################################################
names(iris)


###################################################
### chunk number 26: Bsp1
###################################################
class(iris)


###################################################
### chunk number 27: Bsp1
###################################################
dim(iris)


###################################################
### chunk number 28: Bsp1
###################################################
iris[1,3]
iris[1,5]
iris[51,"Species"]
iris["23","Sepal.Length"]


###################################################
### chunk number 29: Bsp1
###################################################
iris[1,]
iris[51,]
iris["23",]


###################################################
### chunk number 30: Bsp1
###################################################
iris$Sepal.Length
iris$Species
iris[,1]    
iris[,5]    


###################################################
### chunk number 31: Bsp1
###################################################
iris[1:10,c("Sepal.Length","Sepal.Width")]


###################################################
### chunk number 32: Bsp1
###################################################
iris[iris$Species=="versicolor",c("Sepal.Width","Species")]


###################################################
### chunk number 33: Bsp1
###################################################
species = iris$Species
species
class(species)
levels(species)


###################################################
### chunk number 34: Bsp1
###################################################
zustimmung = factor(c("Ja","Ja","Nein","Nein","Ja"))
zustimmung
class(zustimmung)
levels(zustimmung)


###################################################
### chunk number 35: Bsp1
###################################################
bewertung = ordered(c("Schlecht","Schlecht","Super","Gut","Gut"), c("Schlecht","Gut","Super"))
bewertung
class(bewertung)
levels(bewertung)


###################################################
### chunk number 36: Bsp1
###################################################
data(warpbreaks)
warpbreaks


###################################################
### chunk number 37: Bsp1
###################################################
table(iris$Species)


###################################################
### chunk number 38: Bsp1
###################################################
warpbreaks
xtabs(~wool+tension,warpbreaks)


###################################################
### chunk number 39: Bsp1
###################################################
data(Titanic)
ftable(Titanic)


###################################################
### chunk number 40: Bsp1
###################################################
warpbreaks


###################################################
### chunk number 41: Bsp1
###################################################
MeineTabelle = xtabs(breaks~wool+tension,data=warpbreaks)
ftable(MeineTabelle)


###################################################
### chunk number 42: Bsp1
###################################################
as.data.frame(MeineTabelle)


###################################################
### chunk number 43: Bsp1
###################################################
Tit = as.data.frame(Titanic)
Tit


###################################################
### chunk number 44: Bsp1
###################################################
ftable(xtabs(Freq~Survived+Class,data=Tit))
ftable(xtabs(Freq~Survived+Class+Sex+Age,data=Tit))





###################################################
### chunk number 1: Bsp2
###################################################
Acorn = read.table("AcornData.txt",header=T,sep="\t")
Acorn
lapply(Acorn,class)
attach(Acorn)


###################################################
### chunk number 2: xBsp2a
###################################################
plot(Tree.Height,Acorn.size) 


###################################################
### chunk number 3: Bsp2
###################################################
plot(Tree.Height,Acorn.size) 


###################################################
### chunk number 4: xBsp2b
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,1),pch=20)
stripchart(Acorn.size,main="Punktdiagramm")
stripchart(Acorn.size,method="stack",main="gestapeltes Punktdiagramm") 
stripchart(Acorn.size,method="jitter",main="verzittertes Punktdiagramm")
par(opar)


###################################################
### chunk number 5: Bsp2
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,1),pch=20)
stripchart(Acorn.size,main="Punktdiagramm")
stripchart(Acorn.size,method="stack",main="gestapeltes Punktdiagramm") 
stripchart(Acorn.size,method="jitter",main="verzittertes Punktdiagramm")
par(opar)


###################################################
### chunk number 6: xBsp2c
###################################################
opar<-par(mfrow=c(1,3),pch=20)
hist(Acorn.size)                               
hist(Acorn.size,sub="mit Erklaerung");stripchart(Acorn.size,method="stack",add=T)
hist(Acorn.size,sub="als Dichte",freq=FALSE)
x<-seq(0,10,by=0.1);lines(x,dlnorm(x,mean=mean(log(Acorn.size)),sd=sd(log(Acorn.size))))
par(opar)


###################################################
### chunk number 7: Bsp2
###################################################
hist(Acorn.size)                               


###################################################
### chunk number 8: Bsp2
###################################################
hist(Acorn$Acorn.size,sub="als Dichte",freq=FALSE)


###################################################
### chunk number 9: Bsp2
###################################################
x<-seq(0,10,by=0.1);lines(x,dlnorm(x,mean=mean(log(Acorn.size)),sd=sd(log(Acorn.size))))


###################################################
### chunk number 10: xBsp2d
###################################################
opar<-par(mfrow=c(4,3))
for(x in c(10,7.5,5,2.5,2,1,0.8,0.6,0.5,0.25,0.2,0.1)) {
  hist(Acorn.size,breaks=c(seq(0,20,by=x),21),prob=TRUE ) 
x<-seq(0,20,by=0.1);lines(x,dlnorm(x,mean=mean(log(Acorn.size)),sd=sd(log(Acorn.size))),col="red")
  
}
par(opar)


###################################################
### chunk number 11: xBsp2e
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,2))
for(x in c(5,4,3,2,1,0) ) {
        hist(Acorn.size,breaks=c(seq(0-x,20-x,by=2.5),21) )
        x<-seq(0,20,by=0.1);lines(x,dlnorm(x,mean=mean(log(Acorn.size)),sd=sd(log(Acorn.size))),col="red")
}
par(opar)


###################################################
### chunk number 12: xBsp2f
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,3)) 
hist(rnorm(10000))
hist(rnorm(1000))
hist(rnorm(1000))
hist(rnorm(100))
hist(rnorm(100))
hist(rnorm(100))
hist(rnorm(20))
hist(rnorm(20))
hist(rnorm(20))
par(opar)


###################################################
### chunk number 13: xBsp2f1
###################################################
hist(rnorm(100),prob=TRUE,xlim=c(-5,5),ylim=c(0,0.50),col="gray",main="Histogramm und Dichte\n einer Normalverteilung")
x <- seq(-5,5,by=0.01)
lines(x,dnorm(x),lwd=2)
text(-3,0.35,expression(f(x)==frac(1,sqrt(2*pi*sigma^2))*e^-frac((x-mu)^2,2*sigma^2)),cex=1.5)


###################################################
### chunk number 14: Bsp2
###################################################
detach(Acorn)


###################################################
### chunk number 15: BspConf
###################################################

lpois <- function(x,p,lower.tail=TRUE,log.p=FALSE) {
  if( length(p) > 1 )
    return(sapply(p,function(p) lpois(x,p,lower.tail=lower.tail,log.p=log.p)))
  if( length(x) > 1 )
    return(sapply(x,function(x) lpois(x,p,lower.tail=lower.tail,log.p=log.p)))
  obj <- function(ll,y=x,pr=p) ppois(q=y,lambda=1/(1-ll)-1,lower.tail=lower.tail,log.p=log.p)-pr 
  r <- uniroot(obj,c(0.0001,0.999))
  1/(1-r$root)-1
}


CI.hist <- function(x,...,freq=TRUE,probability=!freq,alpha=0.05) {
  h <- hist(x,...,freq=freq,probability=probability)
  lb <- lpois(h$counts,alpha/2)
  ub <- lpois(h$counts,1-alpha/2)
  cc <- h$counts
  if( probability ) {
    segments(h$mids,h$density*lb/cc,h$mids,h$density*ub/cc)
  } else {
    segments(h$mids,lb,h$mids,ub)
  }
  h$lb<-lb
  h$ub<-ub
  invisible(h)
}

CI.hist( iris$Petal.Length )


###################################################
### chunk number 16: xBsp2ac
###################################################
opar=par(mfrow=c(3,3))
set.seed(13456)
hist(rnorm(1000,mean=3),main="symmetrisch eingipflig",col="gray")
hist(rlnorm(1000,mean=log(3),sd=0.3),main="rechtsschief",col="gray")
hist(c(rnorm(1000,mean=3,sd=0.4),rnorm(500,mean=5,sd=0.4)),main="zweigipflig/bimodal",col="gray")
hist(c(rnorm(1000,3,0.3),rnorm(500,5,0.3),rnorm(1000,1,0.3)),main="multimodal",col="gray")
hist(rbeta(1000,10,2),main="linksschief, eingeschraenkt",col="gray")
hist(rbeta(10000,1,1),main="Gleichverteilung auf [0,1]",col="gray")
hist(rcauchy(1000),main="Schwere Verteilungsschwaenze",breaks=200,col="gray",xlim=c(-100,100))
hist(c(rnorm(100,mean=3),20),main="Ausreisser",breaks=50,col="gray")
hist(rexp(300),main="rechtsschief\nmonoton fallend\n nach unten beschraenkt",breaks=12,col="gray")

par(opar)


###################################################
### chunk number 17: Bsp2
###################################################
mean(iris$Sepal.Length)


###################################################
### chunk number 18: xBsp2h
###################################################
opar = par(mfrow=c(2,2))
attach(iris)
hist(Sepal.Length,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Sepal.Length),col="red")
hist(Sepal.Width ,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Sepal.Width),col="red")
hist(Petal.Length,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Petal.Length),col="red")
hist(Petal.Width ,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Petal.Width),col="red")
detach(iris)
par(opar)


###################################################
### chunk number 19: Bsp2
###################################################
opar = par(mfrow=c(2,2))
attach(iris)
hist(Sepal.Length,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Sepal.Length),col="red")
hist(Sepal.Width ,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Sepal.Width),col="red")
hist(Petal.Length,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Petal.Length),col="red")
hist(Petal.Width ,xlim=c(0,10));abline(v=mean(Petal.Width),col="red")
detach(iris)
par(opar)


###################################################
### chunk number 20: Bsp2
###################################################
mean(iris$Sepal.Length,trim=0.3)


###################################################
### chunk number 21: Bsp2
###################################################
mean(iris)


###################################################
### chunk number 22: Bsp2
###################################################
lapply(split(iris,iris$Species),mean)
lapply(split(iris,iris$Species),mean,trim=0.2)


###################################################
### chunk number 23: Bsp2
###################################################
split(iris,iris$Species)


###################################################
### chunk number 24: Bsp2
###################################################
lapply(list(1,"Nashorn",TRUE),class)


###################################################
### chunk number 25: Bsp2
###################################################
"%=%"<-function(x,y) y
x <- iris$Sepal.Length
Mittelwert %=% mean(x)
MSE %=% var(x)/length(x)
RMSE %=% sqrt(var(x)/length(x)) 


###################################################
### chunk number 26: Bsp2
###################################################
x <- iris$Sepal.Length
mean(x)
var(x)/length(x)
sqrt(var(x)/length(x)) 


###################################################
### chunk number 27: BspConf
###################################################
CInorm.mean = function(x,...) UseMethod("CInorm.mean",x)
CInorm.mean.data.frame = function(x,...) sapply(x,CInorm.mean,...)
CInorm.mean.list       = function(x,...) lapply(x,CInorm.mean,...)
CInorm.mean.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CInorm.mean.numeric = function(x,trim=0,...,alpha=0.05) {
  if( trim != 0 )
    warning("Trimmed mean not supported")
  x = x[!is.na(x)]
  m = mean(x,trim=trim)
  s = sd(x)
  df=length(x)-1
  q <- qt(1-alpha/2,df=df)
  c(u=m-q*s/sqrt(df),o=m+q*s/sqrt(df))
}

CInorm.mean(iris) 
CInorm.mean(split(iris,iris$Species)) 


###################################################
### chunk number 28: BspConf
###################################################
CIboot.mean = function(x,...) UseMethod("CIboot.mean",x)
CIboot.mean.data.frame = function(x,...) sapply(x,CIboot.mean,...)
CIboot.mean.list       = function(x,...) lapply(x,CIboot.mean,...)
CIboot.mean.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CIboot.mean.numeric = function(x,...,alpha=0.05) {
  if( alpha <0.01 )
    warning("CIboot did not use enough samples")
  ms<-sapply(1:10000,function(i,...) mean(sample(x,length(x),TRUE),...),...)
  m <- mean(x,...)
  q1 <- unname(quantile(ms,alpha/2))
  q2 <- unname(quantile(ms,1-alpha/2))
  c(u=m-(q2-m),o=m+(m-q1))
}

CIboot.mean(iris) 



###################################################
### chunk number 29: Bsp2
###################################################
gmean = function(x,...) UseMethod("gmean")
gmean.default = function(x,...) NA
gmean.numeric = function(x,...) { exp(mean(log(x),...)) }
gmean.data.frame = function(x,...) sapply(x,gmean,...)
  
gmean(iris$Sepal.Length)
mean(iris$Sepal.Length,trim=0.3)
gmean(iris)
lapply(split(iris,iris$Species),gmean)
lapply(split(iris,iris$Species),gmean,trim=0.2)



###################################################
### chunk number 30: Bsp2
###################################################
f = function(x) x^2
f(0)
f(1)
f(2)


###################################################
### chunk number 31: BspConf
###################################################
CIlnorm.gmean = function(x,...) UseMethod("CIlnorm.gmean",x)
CIlnorm.gmean.data.frame = function(x,...) sapply(x,CIlnorm.gmean,...)
CIlnorm.gmean.list       = function(x,...) lapply(x,CIlnorm.gmean,...)
CIlnorm.gmean.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CIlnorm.gmean.numeric = function(x,trim=0,...,alpha=0.05) {
  if( trim != 0 )
    warning("Trimmed mean not supported")
  x = log(x[!is.na(x)])
  m = mean(x,trim=trim,...)
  s = sd(x)
  df=length(x)-1
  q <- qt(1-alpha/2,df=df)
  exp(c(u=m-q*s/sqrt(df),o=m+q*s/sqrt(df)))
}

CIlnorm.gmean(iris) 
CIlnorm.gmean(split(iris,iris$Species)) 


###################################################
### chunk number 32: BspConf
###################################################
CIboot.gmean = function(x,...) UseMethod("CIboot.gmean",x)
CIboot.gmean.data.frame = function(x,...) sapply(x,CIboot.gmean,...)
CIboot.gmean.list       = function(x,...) lapply(x,CIboot.gmean,...)
CIboot.gmean.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CIboot.gmean.numeric = function(x,...,alpha=0.05) {
  if( alpha <0.01 )
    warning("CIboot did not use enough samples")
  ms<- log(sapply(1:10000,function(i,...) gmean(sample(x,length(x),TRUE),...),...))
  m <- log(gmean(x,...))
  q1 <- unname(quantile(ms,alpha/2))
  q2 <- unname(quantile(ms,1-alpha/2))
  exp(c(u=m-(q2-m),o=m+(m-q1)))
}

CIboot.gmean(iris) 



###################################################
### chunk number 33: Bsp2
###################################################
median(iris$Sepal.Length)
sapply(iris[,1:4],median)


###################################################
### chunk number 34: Bsp2
###################################################
sapply(iris[,1:4],mean,trim=0.5)
sapply(iris[,1:4],gmean,trim=0.5)


###################################################
### chunk number 35: Bsp2
###################################################
n <- 20
sd(sapply(1:10000,function(i) mean(rnorm(n))))*sqrt(n)
sd(sapply(1:10000,function(i) median(rnorm(n))))*sqrt(n)


###################################################
### chunk number 36: BspConf
###################################################
qlimits <- function(x,probs,alpha=0.05) {
  perm <- order(x)
  xperm <- x[perm]
  n <- length(x)
  lo  <- qbinom(alpha/2,n,probs,lower.tail=TRUE)
  hi  <- (n+1)-qbinom(alpha/2,n,1-probs,lower.tail=TRUE)
  mid <- round((n+1)*probs)
  xac <- function(x,i) c(-Inf,x,Inf)[ifelse(i<1,1,ifelse(i>length(x),length(x)+2,i+1))]
  erg<-rbind(u=xac(xperm,lo),o=xac(xperm,hi))
  colnames(erg)<-format(probs)
  erg
}

CI.median = function(x,...) UseMethod("CI.median",x)
CI.median.data.frame = function(x,...) sapply(x,CI.median,...)
CI.median.list       = function(x,...) lapply(x,CI.median,...)
CI.median.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CI.median.numeric = function(x,...,alpha=0.05) {
  structure(c(qlimits(x,probs=0.5,alpha=alpha)),names=c("u","o"))
}

CI.median(iris) 
CI.median(split(iris,iris$Species)) 


###################################################
### chunk number 37: Bsp2g
###################################################
stripchart(iris$Sepal.Width, method="stack")
abline(v=quantile(iris$Sepal.Width,seq(0,1,0.1)),col="red")


###################################################
### chunk number 38: Bsp2
###################################################
quantile(iris$Sepal.Length)
quantile(iris$Sepal.Length,c(0.25,0.75))
quantile(iris$Sepal.Length,seq(0,1,0.1))
sapply(iris[1:4], quantile,seq(0,1,0.25))
summary(iris)
stripchart(iris$Sepal.Width, method="stack")
abline(v=quantile(iris$Sepal.Width,seq(0,1,0.1)),col="red")


###################################################
### chunk number 39: Bsp2
###################################################
seq(0,100,5)
seq(0,100,length=5)


###################################################
### chunk number 40: BspConf
###################################################
qlimits <- function(x,probs,alpha=0.05) {
  perm <- order(x)
  xperm <- x[perm]
  n <- length(x)
  lo  <- qbinom(alpha/2,n,probs,lower.tail=TRUE)
  hi  <- (n+1)-qbinom(alpha/2,n,1-probs,lower.tail=TRUE)
  mid <- round((n+1)*probs)
  xac <- function(x,i) c(-Inf,x,Inf)[ifelse(i<1,1,ifelse(i>length(x),length(x)+2,i+1))]
  erg<-rbind(u=xac(xperm,lo),o=xac(xperm,hi))
  colnames(erg)<-format(probs)
  erg
}

CI.quantile = function(x,...) UseMethod("CI.quantile",x)
CI.quantile.data.frame = function(x,...) lapply(x,CI.quantile,...)
CI.quantile.list       = function(x,...) lapply(x,CI.quantile,...)
CI.quantile.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CI.quantile.numeric    = function(x,probs=seq(0,1,0.25),...,alpha=0.05) {
  qlimits(x,probs=probs,alpha=alpha)
}

CI.quantile(iris) 
CI.quantile(split(iris,iris$Species)) 


###################################################
### chunk number 41: Bsp2i
###################################################
opar<-par(mfrow=c(1,2))
hist(iris$Sepal.Length)
points(6.25,32,col="red",pch=20)
hist(iris$Petal.Length)
points(1.25,37,col="red",pch=20)
points(4.5,22,col="red",pch=20)
par(opar)


###################################################
### chunk number 42: Bsp2
###################################################
IQR(iris$Sepal.Length)
summary(iris) 
sapply(iris[1:4],IQR)


###################################################
### chunk number 43: Bsp2aa
###################################################
opar=par(mfrow=c(2,2))
for( name in names(iris)[1:4] ) {
  x =iris[[name]]
  hist(x,main=name)
  abline(v=quantile(x,c(0.25,0.75)),col="red")
}
par(opar)


###################################################
### chunk number 44: BspConf
###################################################
CI.IQR = function(x,...) UseMethod("CI.IQR",x)
CI.IQR.data.frame = function(x,...) sapply(x,CI.IQR,...)
CI.IQR.list       = function(x,...) lapply(x,CI.IQR,...)
CI.IQR.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CI.IQR.numeric = function(x,...,alpha=0.05) {
  O <- qlimits(x,probs=0.75,alpha=alpha)
  U <- qlimits(x,probs=0.25,alpha=alpha)
  structure(c(max(O[1]-U[2],0),O[2]-U[1]),names=c("u","o"))
}

CI.IQR(iris)


###################################################
### chunk number 45: Bsp2
###################################################
var(iris$Sepal.Length)
sapply(iris[1:4],var)
sd(iris$Sepal.Length)
sapply(iris[1:4],sd)


###################################################
### chunk number 46: Bsp2ab
###################################################
opar=par(mfrow=c(2,2))
lapply(iris[1:4],function(x) {
  m = mean(x)
  s = sd(x)
  hist(x,xlim=range(data.matrix(iris)),
       main=paste("mean=",round(m,2)," sd=",round(s,2)))
  abline(v=mean(x),col="red")
  abline(v=c(m-s,m+s),col="green")
  segments(m-2*s,1,m+2*s,1,lwd=4,col="blue")
})
par(opar)


###################################################
### chunk number 47: Bsp2
###################################################
library(MASS)
x <- iris$Petal.Length
cov.rob(x)

Varianzschaetzung %=% cov.rob(x)$cov
var(x)
RobusteMittelwertschaetzung %=% cov.rob(x)$center
mean(x)
Standardabweichung %=% sqrt(cov.rob(x)$cov)


###################################################
### chunk number 48: Bsp2ab
###################################################
opar=par(mfcol=c(2,2))
lapply(iris[c(1,3)],function(x) {
  m = mean(x)
  s = sd(x)
  hist(x,xlim=range(data.matrix(iris)),
       main=paste("classical\nmean=",round(m,2)," sd=",round(s,2)))
  abline(v=m,col="red")
  abline(v=c(m-s,m+s),col="green")
  segments(m-2*s,1,m+2*s,1,lwd=4,col="blue")
  robust = cov.rob(x)
  m = robust$cente
  s = sqrt(robust$cov)
  hist(x,xlim=range(data.matrix(iris)),
       main=paste("robust:\nmean=",round(m,2)," sd=",round(s,2)))
  abline(v=m,col="red")
  abline(v=c(m-s,m+s),col="green")
  segments(m-2*s,1,m+2*s,1,lwd=4,col="blue")
})
par(opar)


###################################################
### chunk number 49: Bsp2
###################################################
x <- rnorm(30)
x
var(x)
cov.rob(x,method="mcd")$cov
x[1]<-10000
var(x)
cov.rob(x,method="mcd")$cov

myVarRob <- function(x,...) UseMethod("myVarRob")
myVarRob.list <- function(x,...) lapply(x,myVarRob,...)
myVarRob.data.frame <- function(x,...) sapply(x,myVarRob,...)
myVarRob.default    <- function(x,...) NA
myVarRob.numeric <- function(x,p=0.5,nsamp=1000,...) {
  n <- length(x)
  m <- floor(n*(1-p))
  if( p<0.5 || p<0.2 ) 
    warning("Bruchpunkt sollte zwischen 0.2 und 0.5 liegen in myVarRob")
  fci <- function(x) {
    x <- sort(x)
    min(x[(m+1):n]-x[1:(n-m)])
  }
  fci(x)/exp(mean(sapply(1:nsamp,function(i) log(fci(rnorm(n))))))
}

myVarRob(x)



###################################################
### chunk number 50: Bsp2
###################################################
s <- sqrt(myVarRob(x))
m <- median(x)
x[ abs(x-m)/s > 2]



###################################################
### chunk number 51: BspConf
###################################################
CInorm.var = function(x,...) UseMethod("CInorm.var",x)
CInorm.var.data.frame = function(x,...) sapply(x,CInorm.var,...)
CInorm.var.list       = function(x,...) lapply(x,CInorm.var,...)
CInorm.var.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CInorm.var.numeric = function(x,...,alpha=0.05) {
  x = x[!is.na(x)]
  n <- length(x)
  v <- var(x,...)
  c(u=v*qchisq(alpha/2,n-1),o=v*qchisq(1-alpha/2,n-1))
}

#CInorm.var(iris) 
CInorm.var(split(iris,iris$Species)) 

CInorm.sd = function(x,...) UseMethod("CInorm.sd",x)
CInorm.sd.data.frame = function(x,...) sapply(x,CInorm.sd,...)
CInorm.sd.list       = function(x,...) lapply(x,CInorm.sd,...)
CInorm.sd.default    = function(x,...) c(u=NA,o=NA)
CInorm.sd.numeric = function(x,...,alpha=0.05) sqrt(CInorm.var.numeric(x,...,alpha=alpha))

#CInorm.var(iris) 
CInorm.sd(split(iris,iris$Species)) 

CInorm.myVarRob <- function(x,...) UseMethod("CInorm.myVarRob")
CInorm.myVarRob.data.frame <- function(x,...) sapply(x,CInorm.myVarRob,...)
CInorm.myVarRob.list <- function(x,...) lapply(x,CInorm.myVarRob,...)
CInorm.myVarRob.default    <- function(x,...) c(NA,NA)
CInorm.myVarRob.numeric <- function(x,p=0.5,nsamp=ceiling(100*alpha),
...,alpha=0.05) {
  n <- length(x)
  m <- floor(n*p)
  fci <- function(x) {
    x <- sort(x)
    min(x[(m+1):n]-x[1:(n-m)])
  }
  a <- sapply(1:nsamp,function(i) log(fci(rnorm(n))))
  structure(c(fci(x)/quantile(a,c(1-alpha/2,alpha/2))),names=c("u","o"))
}

CInorm.myVarRob(iris)

CInorm.mySdRob <- function(x,...) UseMethod("CInorm.mySdRob")
CInorm.mySdRob.data.frame <- function(x,...) sapply(x,CInorm.mySdRob,...)
CInorm.mySdRob.list <- function(x,...) lapply(x,CInorm.mySdRob,...)
CInorm.mySdRob.default    <- function(x,...) c(NA,NA)
CInorm.mySdRob.numeric <- function(x,...) sqrt(CInorm.myVarRob.numeric(x,...))

CInorm.mySdRob(iris)



###################################################
### chunk number 52: Bsp2
###################################################
range(iris$Sepal.Length)
sapply(iris[1:4],range)


###################################################
### chunk number 53: Bsp2
###################################################
replicate(20,range(rnorm(10,mean=3,sd=1)))
replicate(20,range(rnorm(100,mean=3,sd=1)))


###################################################
### chunk number 54: Tab1
###################################################
opar=par(mfrow=c(4,4),mar=c(2,0,6,0),yaxt="n")
demostar<-function(s) {
         x <- seq(0.01,10,by=0.01)
         f <- dlnorm(x,0,s)
         d<-log(qlnorm(c(0.25,0.75),0,s))
         d<- d[2]-d[1]
         plot(x,f,type="l",
              main=paste(
                "sd*=",round(s,2),"\n",
                "fsd=",round(exp(2*s),2),"\n",
                "IQR*=",round(d,2),"\n",
                "fIQR=",round(exp(d),2)
                ))
         abline(v=1,col="red")
         abline(v=qlnorm(c(0.025,0.975),0,s),col="gray")
         segments(1/exp(2*s),0,exp(2*s),0,col="blue",lwd=2)
         s
       }
invisible(sapply(c(sort(c(0.01,0.1,0.2,0.25,0.5,1.0,1.5,2)),
         sort(log(c(1.1,1.2,1.5,2,3,5,10,20))/2)),demostar))
par(opar)


###################################################
### chunk number 55: Bsp2
###################################################
boxplot(iris[1:4],main="Boxplots der reellen Variablen des Iris Datensatzes")


###################################################
### chunk number 56: xFigBoxHist
###################################################
opar<-par(mfcol=c(4,4),pch=20,mar=c(2,2,2,2))
for( n in c(2,4,8,16,32,64,128,256) ) {
  x <- rnorm(n)
  boxplot(x,points=TRUE,main=paste(n," Datenpunkte"),ylim=c(-4,4))
  #points(rep(1,length(x)),x,,pch=20)
  hist(x,main="",xlim=c(-4,4))
  #points(x,rep(0,length(x)))
}
par(opar)


###################################################
### chunk number 57: Bsp2g0
###################################################
opar <- par(mfrow=c(2,2))
for( Var in names(iris[1:4]) ) qqnorm(iris[[Var]],main=Var)
par(opar)


###################################################
### chunk number 58: Bsp2
###################################################
opar <- par(mfrow=c(2,2))
for( Var in names(iris[1:4]) ) qqnorm(iris[[Var]],main=Var)
par(opar)


###################################################
### chunk number 59: xBsp2ga
###################################################
x<- iris$Petal.Width[iris$Species=="virginica"]
QQplot <- function(x,q,...,xlab=substitute(q)) qqplot(q(ppoints(length(x))),x,...,xlab=xlab)
opar <- par(mfrow=c(2,2))
QQplot(x,qnorm) 
QQplot(x,qlnorm) 
QQplot(x,qunif) 
QQplot(x,qcauchy) 
par(opar)


###################################################
### chunk number 60: Bsp2
###################################################
x<- iris$Petal.Width[iris$Species=="virginica"]
QQplot <- function(x,q,...,xlab=substitute(q)) qqplot(q(ppoints(length(x))),x,...,xlab=xlab)
opar <- par(mfrow=c(2,2))
QQplot(x,qnorm) 
QQplot(x,qlnorm) 
QQplot(x,qunif) 
QQplot(x,qcauchy) 
par(opar)


###################################################
### chunk number 61: xBsp2gb
###################################################
qqplot(iris$Sepal.Length,iris$Petal.Length)


###################################################
### chunk number 62: Bsp2
###################################################
qqplot(iris$Sepal.Length,iris$Petal.Length)


###################################################
### chunk number 63: Bsp2gh
###################################################
opar<-par(mfrow=c(2,2))
x<-seq(-2,8,by=0.01)
plot(x,dnorm(x,mean=0,sd=1),ylim=c(0,0.5),type="l")
plot(x,dnorm(x,mean=2,sd=1),ylim=c(0,0.5),type="l")
plot(x,dnorm(x,mean=4,sd=2),ylim=c(0,0.5),type="l")
plot(x,dnorm(x,mean=2,sd=2),ylim=c(0,0.5),type="l")
par(opar)


###################################################
### chunk number 64: xBsp2gc
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,3));
qqnorm(rnorm(10),main="Genaue Verteilung",sub="a");abline(0,1)
qqnorm(rnorm(100),main="Genaue Verteilung",sub="b");abline(0,1)
qqnorm(rnorm(1000),main="Genaue Verteilung",sub="c");abline(0,1)
qqnorm(rnorm(100,0.5,0.5),main="Lokationsskalenfamilie",sub="d");abline(0,1);abline(0.5,0.5);
qqnorm(c(rnorm(99),6),main="Ausreisser",sub="e");abline(0,1)
qqnorm(rcauchy(100),main="Schwere Schwaenze",sub="f");abline(0,1)
qqnorm(runif(100,-1,1),main="Leichte Schwaenze",sub="g");abline(0,0.7)
qqnorm(rlnorm(100,0,0.6),main="Schiefe",sub="h");abline(1,1)
qqnorm(round(rnorm(100,4,3)),main="Rundung und Bindungen",sub="i");abline(4,3)
par(opar)


###################################################
### chunk number 65: Bsp2
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,3));
qqnorm(rnorm(10),main="Genaue Verteilung",sub="a");abline(0,1)
qqnorm(rnorm(100),main="Genaue Verteilung",sub="b");abline(0,1)
qqnorm(rnorm(1000),main="Genaue Verteilung",sub="c");abline(0,1)
qqnorm(rnorm(100,0.5,0.5),main="Lokationsskalenfamilie",sub="d");abline(0,1);abline(0.5,0.5);
qqnorm(c(rnorm(99),6),main="Ausreisser",sub="e");abline(0,1)
qqnorm(rcauchy(100),main="Schwere Schwaenze",sub="f");abline(0,1)
qqnorm(runif(100,-1,1),main="Leichte Schwaenze",sub="g");abline(0,0.7)
qqnorm(rlnorm(100,0,0.6),main="Schiefe",sub="h");abline(1,1)
qqnorm(round(rnorm(100,4,3)),main="Rundung und Bindungen",sub="i");abline(4,3)
par(opar)


###################################################
### chunk number 66: Bsp2
###################################################
data(mammals)
mammals


###################################################
### chunk number 67: Bsp2ka
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,3),pch=20)
sapply(mammals,function(x) sd(x)/mean(x))
sapply(mammals,mean)
sapply(mammals,function(x) exp(mean(log(x))))
sapply(mammals,function(x) mean(log(x)))
plot(mammals,main="Plot on real scale",sub="Alles in einer Ecke")
plot(mammals,log="xy",main="Plot on log scale")
plot(sapply(mammals,log),main="Plot of logs",sub="Unverstaendliche Skala")
boxplot(mammals,main="Boxplot on real scale",sub="Extreme Ausreisser")
boxplot(log(mammals),main="Boxplot of Logs")
boxplot(mammals,log="y",main="Boxplot on log scale",sub="Unsinnige Ausreisser")
qqnorm(mammals$body,main="Missfitting: qqnorm of body",sub="Falsche Verteilung")
qqnorm(log(mammals$body),main="qqnorm of log(body)")
QQplot(mammals$body,qlnorm,main="QQplot with lognormal",sub="Keine Lokationsskalenfamilie")
par(opar)


###################################################
### chunk number 68: Bsp2
###################################################
opar<-par(mfrow=c(3,3),pch=20)
sapply(mammals,function(x) sd(x)/mean(x))
sapply(mammals,mean)
sapply(mammals,function(x) exp(mean(log(x))))
sapply(mammals,function(x) mean(log(x)))
plot(mammals,main="Plot on real scale",sub="Alles in einer Ecke")
plot(mammals,log="xy",main="Plot on log scale")
plot(sapply(mammals,log),main="Plot of logs",sub="Unverstaendliche Skala")
boxplot(mammals,main="Boxplot on real scale",sub="Extreme Ausreisser")
boxplot(log(mammals),main="Boxplot of Logs")
boxplot(mammals,log="y",main="Boxplot on log scale",sub="Unsinnige Ausreisser")
qqnorm(mammals$body,main="Missfitting: qqnorm of body",sub="Falsche Verteilung")
qqnorm(log(mammals$body),main="qqnorm of log(body)")
QQplot(mammals$body,qlnorm,main="QQplot with lognormal",sub="Keine Lokationsskalenfamilie")
par(opar)


###################################################
### chunk number 69: Bsp2
###################################################
table(iris$Species)


###################################################
### chunk number 70: Bsp2
###################################################
help(Titanic)
data(Titanic)
ftable(Titanic)


###################################################
### chunk number 71: Bsp2
###################################################
margin <- function(x,...) apply(x,pmatch(c(...),names(dimnames(x))),sum)
margin(Titanic,"Sex","Survived")


###################################################
### chunk number 72: Bsp2bar1
###################################################
opar <- par(mfrow=c(1,3))
barplot(margin(Titanic,"Survived"),main="Survived")
barplot(margin(Titanic,"Sex"),main="Geschlecht")
barplot(margin(Titanic,"Class"),main="Klasse")
par(opar)


###################################################
### chunk number 73: Bsp2pie1
###################################################
opar <- par(mfrow=c(1,3))
pie(margin(Titanic,"Survived"),main="Survived")
pie(margin(Titanic,"Sex"),main="Geschlecht")
pie(margin(Titanic,"Class"),main="Klasse")
par(opar)


###################################################
### chunk number 74: Bsp2
###################################################
opar <- par(mfrow=c(1,3))
barplot(margin(Titanic,"Survived"),main="Survived")
barplot(margin(Titanic,"Sex"),main="Geschlecht")
barplot(margin(Titanic,"Class"),main="Klasse")
par(opar)


###################################################
### chunk number 75: Bsp2
###################################################
margin(Titanic,"Survived")/sum(Titanic)
margin(Titanic,"Sex")/sum(Titanic)
margin(Titanic,"Class")/sum(Titanic)


###################################################
### chunk number 76: Bsp2
###################################################
opar <- par(mfrow=c(1,3))
pie(margin(Titanic,"Survived"),main="Survived")
pie(margin(Titanic,"Sex"),main="Geschlecht")
pie(margin(Titanic,"Class"),main="Klasse")
par(opar)


###################################################
### chunk number 77: Bsp2Streu
###################################################
attach(iris)
plot(Sepal.Length,Sepal.Width,col=c("red","green","blue")[Species],pch=20,main="Kelchblatt")
detach(iris)


###################################################
### chunk number 78: Bsp2
###################################################
attach(iris)
plot(Sepal.Length,Sepal.Width,col=c("red","green","blue")[Species],pch=20,main="Kelchblatt")
detach(iris)


###################################################
### chunk number 79: Bsp2Streu2
###################################################
attach(iris)
plot(Sepal.Length,Sepal.Width,col=c("red","green","blue")[Species],pch=20,main="Kelchblatt",xlim=c(0,max(Sepal.Length)),ylim=c(0,max(Sepal.Width)))
detach(iris)


###################################################
### chunk number 80: Bsp2Streu3
###################################################
attach(iris)
plot(Sepal.Length+rnorm(150,sd=0.04),Sepal.Width+rnorm(150,sd=0.01),col=c("red","green","blue")[Species],pch=1,main="Kelchblatt")
detach(iris)


###################################################
### chunk number 81: Bsp2pear
###################################################
opar <- par(mfrow=c(3,3))
require(MASS)
corPlot <- function(rho) {plot(mvrnorm(100,c(0,0),cbind(c(1,rho),c(rho,1))),
                                             main=paste("cor(X,Y)=",rho),
                               xlab="X",ylab="y")}
for( rho in seq(-1,1,len=9) ) corPlot(rho)
par(opar)


###################################################
### chunk number 82: Bsp2Streu4
###################################################
attach(iris)
opar<-par(mfrow=c(1,2))
plot(Petal.Length,Petal.Width,col=c("red","green","blue")[Species],pch=20,main="Bluetenblatt",log="")
plot(Petal.Length,Petal.Width,col=c("red","green","blue")[Species],pch=20,main="Bluetenblatt",log="xy")
par(opar)
detach(iris)


###################################################
### chunk number 83: Bsp2Streu5
###################################################
pairs(iris)


###################################################
### chunk number 84: Bsp2ps1
###################################################
stripchart(iris,method="jitter")


###################################################
### chunk number 85: Bsp2ps1
###################################################
boxplot(iris)


###################################################
### chunk number 86: Bsp2Streu6
###################################################
require(MASS)
parcoord(iris[1:4],col=c("red","green","blue")[iris$Species])


###################################################
### chunk number 87: Bsp2ps3
###################################################
stripchart(split(iris$Sepal.Length,iris$Species),method="jitter",main="Sepal.Length")


###################################################
### chunk number 88: Bsp2boxs
###################################################
boxplot(split(iris$Petal.Width,iris$Species),main="Petal.Width")


###################################################
### chunk number 89: Bsp2boxs2
###################################################
boxplot(split(iris$Sepal.Width,iris$Species),main="Sepal.Width",notch=TRUE)


###################################################
### chunk number 90: Bsp2labfar
###################################################
pairs(iris,col=c("red","green","blue")[iris$Species],pch=c("s","v","c")[iris$Species])


###################################################
### chunk number 91: Bsp2
###################################################
try(detach(Acorn))


###################################################
### chunk number 92: Bsp2
###################################################
data(Titanic)
X <- apply(Titanic,c(2,3),sum)
X


###################################################
### chunk number 93: Bsp2mbar1
###################################################
barplot(X,main="Passagiere der Titanic")


###################################################
### chunk number 94: Bsp2mbar2
###################################################
barplot(t(X),main="Passagiere der Titanic")


###################################################
### chunk number 95: Bsp2mbar3
###################################################
barplot(X,beside=TRUE,main="Passagiere der Titanic")


###################################################
### chunk number 96: Bsp2mbar4
###################################################
mosaicplot(X,main="Passagiere der Titanic")


###################################################
### chunk number 97: Bsp2mbar5
###################################################
mosaicplot(t(X),main="Passagiere der Titanic")


###################################################
### chunk number 98: Bsp2mbar6
###################################################
mosaicplot(Titanic,main="Passagiere der Titanic")





###################################################
### chunk number 1: xBspMich1
###################################################
help(morley)
data(morley)
morley$Speed <- morley$Speed+299000   
dotchart(morley$Speed,groups=morley$Expt,main="Michelsons Speed of Light Data") 


###################################################
### chunk number 2: BspMichelson
###################################################
help(morley)
data(morley)
morley$Speed <- morley$Speed+299000   
dotchart(morley$Speed,groups=morley$Expt,main="Michelsons Speed of Light Data") 
dritterVersuch <- morley$Speed[morley$Expt==3]
dritterVersuch


###################################################
### chunk number 3: BspMichelson
###################################################
mean(dritterVersuch)


###################################################
### chunk number 4: BspMichelson
###################################################
Lichtgeschwindigkeit = 299734.5 


###################################################
### chunk number 5: BspMichelson
###################################################
mean(dritterVersuch) - Lichtgeschwindigkeit


###################################################
### chunk number 6: BspMichelson
###################################################
fuenfterVersuch <- morley$Speed[morley$Expt==5]
fuenfterVersuch
mean(fuenfterVersuch)-Lichtgeschwindigkeit
mean(morley$Speed[morley$Expt==1])
mean(morley$Speed[morley$Expt==2])
mean(morley$Speed[morley$Expt==3])
mean(morley$Speed[morley$Expt==4])
mean(morley$Speed[morley$Expt==5])


###################################################
### chunk number 7: BspSim
###################################################
n = 10
mu = 3
sigmaQ= 4
X = rnorm(n,mu,sqrt(sigmaQ))
X


###################################################
### chunk number 8: BspSim
###################################################
mean(X)


###################################################
### chunk number 9: BspSim
###################################################
replicate(100,mean(rnorm(100,mu,sqrt(sigmaQ))))


###################################################
### chunk number 10: Bsp3
###################################################
mean(morley$Speed)


###################################################
### chunk number 11: Bsp3
###################################################
mean(morley$Speed>300000)


###################################################
### chunk number 12: Bsp2ecdf
###################################################
plot(ecdf(morley$Speed))


###################################################
### chunk number 13: Bsp3XX4a
###################################################
opar<-par(mfrow=c(2,2))
plot(density(morley$Speed,width=10),main="width=10")
points(morley$Speed,runif(nrow(morley),0,0.0001),pch=1)
plot(density(morley$Speed,width=20),main="width=20")
points(morley$Speed,runif(nrow(morley),0,0.0001),pch=1)
plot(density(morley$Speed,width=40),main="width=40")
points(morley$Speed,runif(nrow(morley),0,0.0001),pch=1)
plot(density(morley$Speed,width=80),main="width=80")
points(morley$Speed,runif(nrow(morley),0,0.0001),pch=1)
par(opar)


###################################################
### chunk number 14: Bsp3XX4
###################################################
plot(density(morley$Speed))
points(morley$Speed,runif(nrow(morley),0,0.0001),pch=1)


###################################################
### chunk number 15: Bsp3XX4b
###################################################
opar<-par(mfrow=c(2,2))
x <- c(0)
plot(density(0,kernel="gaussian",width=1),main="Gausskern")
plot(density(0,kernel="epanechnikov",width=1),main="Epanechnikov Kern")
plot(density(0,kernel="rectangular",width=1),main="Rechteck Kern")
plot(density(0,kernel="cosine",width=1),main="Cosinus Kern")
par(opar)





###################################################
### chunk number 1: Bsp4
###################################################
qnorm(1-0.05,mean=7.5,sd=1)
k = qnorm(1-0.05,mean=7.5,sd=1)
pnorm(k,mean=7.5,sd=1)


###################################################
### chunk number 2: Bsp4
###################################################
qnorm(1-0.05,mean=7.5,sd=1)


###################################################
### chunk number 3: Bsp4a
###################################################
G <- function(mu) 1-pnorm(k,mean=mu,sd=1)
mu <- seq(0,15,by=0.01)
plot(mu,G(mu),xlab=expression(mu),ylab=expression(G(mu)),type="n",main="Guetefunktion unseres Tests",lwd=3)
segments(0,1.01,7.5,1.01,col="green",lwd=3) 
segments(7.5,1.01,15,1.01,col="red",lwd=3) 
abline(v=7.5)
abline(h=0.05)
abline(h=c(0,1),col="gray")
lines(mu,G(mu),lwd=3)
text(7.5/2,1,expression("Hypothese "*H[0]),pos=1,col="green")
text((7.5+15)/2,1,expression("Alternative "*H[1]),pos=1,col="red")
text(2,0.05,expression(alpha==0.05),pos=3)
text(7.5,0.5,expression(mu[0]==7.5),pos=2)


###################################################
### chunk number 4: Bsp4
###################################################
EinfacherGauss.test <- function(x,mean=0,var=1) {
  parameter <-c(mean=mean,sd=sqrt(var))
  statistic <- c(T=x)
  structure(list(
                 data.name=deparse(substitute(x)),
                 method="Ein Stichproben Gauss-Test",
                 alternative="greater",
                 parameter=parameter,
                 statistic=statistic,
                 p.value=1-pnorm(statistic,
                   mean=parameter["mean"],
                   sd=parameter["sd"])
                 ),
            class="htest")
}


###################################################
### chunk number 5: Bsp4
###################################################
EinfacherGauss.test(9.46,mean=7.5,var=1)


###################################################
### chunk number 6: Bsp4
###################################################
EinStichprobenGauss.test <- function(x,mean=0,var=1) {
  xQuer <- mean(x)
  n     <- length(x)
  parameter <-c(sd=sqrt(var/n))
  statistic <- c(S=(xQuer-mean))
  structure(list(
                 data.name=deparse(substitute(x)),
                 method="Ein Stichproben Gauss-Test",
                 alternative="greater",
                 parameter=parameter,
                 estimate=xQuer,
                 statistic=statistic,
                 p.value=1-pnorm(statistic,sd=parameter["sd"])
                 ),class="htest")
}
EinStichprobenGauss.test(rnorm(20,mean=10),mean=7.5,var=1)


###################################################
### chunk number 7: Bsp4xx1
###################################################
opar <- par(mfrow=c(3,1)) 
x <- seq(-3,3,by=0.1)
plot(x,dnorm(x),type="l",main="Alternative >",xlim=c(-3,3))
abline(v=qnorm(0.95))
segments(qnorm(0.95),0,3,0,lwd=4,col="red")
plot(x,dnorm(x),type="l",main="Alternative <",xlim=c(-3,3))
abline(v=qnorm(0.05))
segments(-3,0,qnorm(0.05),0,lwd=4,col="red")

plot(x,dnorm(x),type="l",main=expression("Alternative "!=""),xlim=c(-3,3))
abline(v=qnorm(c(0.025,0.975)))
segments(c(-3,qnorm(0.975)),c(0,0),c(qnorm(0.025),3),c(0,0),lwd=4,col="red")
par(opar) 


###################################################
### chunk number 8: Bsp4
###################################################
Gauss.test <- function(x,mean=0,var=1,alternative = c("two.sided", "less", "greater")) {
  xQuer <- base::mean(x)
  n     <- length(x)
  parameter <-c(sd=sqrt(var/n))
  statistic <- c(S=(xQuer-mean))
  alternative <- match.arg(alternative)
  if( alternative == "greater" )
    p.value <- 1-pnorm(statistic,sd=parameter["sd"])
  else if( alternative == "less" )
    p.value <- pnorm(statistic,sd=parameter["sd"])
  else if( alternative == "two.sided" ) 
    p.value <- 2*min(1-pnorm(statistic,sd=parameter["sd"]),
                     pnorm(statistic,sd=parameter["sd"]))
  else 
    stop("Unbekannter Alternativentyp")
  structure(list(
                 data.name=deparse(substitute(x)),
                 method="Ein Stichproben Gauss-Test",
                 alternative=alternative,
                 parameter=parameter,
                 estimate=xQuer,
                 statistic=statistic,
                 p.value=p.value
                 ),class="htest")
}
Gauss.test(rnorm(20,mean=10),mean=7.5,var=1,alternative="greater")
Gauss.test(rnorm(20,mean=10),mean=7.5,var=1,alternative="less")
Gauss.test(rnorm(20,mean=10),mean=7.5,var=1)


###################################################
### chunk number 9: FigChiSq
###################################################
x<-seq(0,10,0.01)
plot(x,x,type="n",xlim=c(0,10),ylim=c(0,1),xlab="x",ylab="f(x)",main=expression(chi^2-"Verteilung"))
for(d in 1:5)
  lines(x,dchisq(x,d),col=d,lwd=2)
legend(10,1,paste("d=",1:5),xjust=1,lwd=rep(2,5),col=1:5,title="Freiheitsgrade")


###################################################
### chunk number 10: FigChiSqLog
###################################################
x<-seq(0.1,100,0.01)
plot(x,x,type="n",xlim=c(0.1,100),ylim=c(0,1),xlab="x",ylab="f(x)",main=expression("Dichte der "*chi^2*"-Verteilung bzgl."*lambda^exp),log="x")
for(d in 1:5)
  lines(x,dchisq(x,d)*x,col=d,lwd=2)
legend(100,1,paste("d=",1:5),xjust=1,lwd=rep(2,5),col=1:5,title="Freiheitsgrade")


###################################################
### chunk number 11: Figt
###################################################
x<-seq(-3,3,0.01)
plot(x,x,type="n",xlim=c(-3,3),ylim=c(0,1),xlab="x",ylab="f(x)",main="t-Verteilung")
for(d in 1:5)
  lines(x,dt(x,d),col=d,lwd=2)
legend(3,1,paste("d=",1:5),xjust=1,lwd=rep(2,5),col=1:5,title="Freiheitsgrade")


###################################################
### chunk number 12: Figt2
###################################################
opar <- par(mar=c(5,6,4,2))
x<-seq(0,1,0.001)
plot(x,x,type="n",xlim=c(0,1),ylim=c(0,3),xlab=expression(integral(dN)),ylab=expression(frac(dt,dN)(x)),main="Unterschied t-Verteilung/Normalverteilung ",xaxt="n")
for(d in 1:5)
  lines(x,dt(qnorm(x),d)/dnorm(qnorm(x)),col=d,lwd=2)
abline(h=1)
abline(v=c(0,1))
xx <- seq(-2,2,by=0.5)
axis(1,pnorm(xx),xx)
legend(0.5,3,paste("d=",1:5),xjust=0.5,lwd=rep(2,5),col=1:5,title="Freiheitsgrade")
par(opar)


###################################################
### chunk number 13: FigF
###################################################
x<-seq(0.01,100,0.01)
plot(x,x,type="n",xlim=c(0.01,100),ylim=c(0,1),xlab="x",ylab="f(x)",main=expression("Dichte der F-Verteilung bzgl."*lambda^exp),log="x")
for(d in 1:5)
  for(m in 1:5)
  lines(x,df(x,d,m)*x,col=d,lwd=2,lty=m)
legend(0.01,1,paste("d=",1:5),xjust=0,lwd=rep(2,5),col=1:5,title="Zaehler Freiheitsgrade")
legend(100,1,paste("d=",1:5),xjust=1,lwd=rep(2,5),col=1,lty=1:5,title="Nenner Freiheitsgrade")


###################################################
### chunk number 14: FigFlog
###################################################
x<-seq(0,2,0.01)
plot(x,x,type="n",xlim=c(0,2),ylim=c(0,1),xlab="x",ylab="f(x)",main="Dichte der F-Verteilung")
for(d in 1:5)
  for(m in 1:5)
  lines(x,df(x,d,m),col=d,lwd=2,lty=m)
legend(0.5,1,paste("d=",1:5),xjust=0,lwd=rep(2,5),col=1:5,title="Zaehler Freiheitsgrade")
legend(2,1,paste("d=",1:5),xjust=1,lwd=rep(2,5),col=1,lty=1:5,title="Nenner Freiheitsgrade")


###################################################
### chunk number 15: Bsp4xx2
###################################################
x <- seq(-4,4,by=0.1)
f <- dnorm(x)
plot(x,f,type="l",main="Normalverteilung und t-Verteilung")
lines(x,dt(x,df=5),col=2)


###################################################
### chunk number 16: test
###################################################
x <- rnorm(10,mean=2,sd=4)
y <- rnorm(10,mean=3,sd=4)
shapiro.test(x)
shapiro.test(y)
var.test(x,y)
t.test(x,y,alternative="two.sided")


###################################################
### chunk number 17: test
###################################################
var.test(x,y)


###################################################
### chunk number 18: test
###################################################
data(iris)
anova(lm(Sepal.Length~Species,data=iris))


###################################################
### chunk number 19: test
###################################################
bartlett.test(Sepal.Length~Species,data=iris)


###################################################
### chunk number 20: test
###################################################
x <- rexp(10,5)
y <- rnorm(12,3)
wilcox.test(x,y)


###################################################
### chunk number 21: test
###################################################
x <- rcauchy(10,10,5)
y <- x+rcauchy(10,0.1,0.05)
wilcox.test(x,y,paired=TRUE)






###################################################
### chunk number 1: U1 eval=FALSE
###################################################
## 2*(3+4*5)
## sqrt(9)
## 6^2
## ls()
## x <- 3
## x^3
## ls()
## help(sqrt)
## help.start()


###################################################
### chunk number 2: U1 eval=FALSE
###################################################
## x <- c(1,2,3)
## x
## y <- c(1/3,1/3,1/3)
## y
## 3*y
## x+y
## x*y
## sum(x*y)
## sqrt(x)
## sum(x^2)
## sqrt(sum(x^2))
## length(x)
## x[2]


###################################################
### chunk number 3: U1 eval=FALSE
###################################################
## cbind(x,y,y,y)
## M <- rbind(x,x,y,y)
## M
## nrow(M)
## ncol(M)
## dim(M)
## matrix(c(1,2,3,4,5,6,7,8,9),nrow=3)
## A <- matrix(c(1,2,3,1,1,1,1,0,0),ncol=3)
## A
## B <- diag(c(1,2,3))
## B
## B %*% A
## solve(A,x)
## solve(A)
## solve(A) %*% A
## t(A)
## det(A)
## diag(A)
## sum(diag(A))
## eigen(A)
## sym <- t(A) %*% A
## chol( sym )
## B*A
## A[3,1]
## A[,1]
## A[2,]


###################################################
### chunk number 4: U1 eval=FALSE
###################################################
## X <- read.table("SchlafData.txt",sep="",header=TRUE)
## X


###################################################
### chunk number 5: U1 eval=FALSE
###################################################
## sapply(X,class)


###################################################
### chunk number 6: U1 eval=FALSE
###################################################
## X$MehrSchlaf
## X$Gruppe
## X[1,]
## X[,1]
## X[1,1]
## X[[1]]
## sum(X$MehrSchlaf)/nrow(X)
## mean(X$MehrSchlaf)
## tapply(X$MehrSchlaf,X$Gruppe,mean)
## ifelse( X$Gruppe=="Behandlung" , "Schlafmuetze", "Wachling")


###################################################
### chunk number 7: U1
###################################################
f <- function(x,a=1,b=2) {
  cat("Funktion f wurde mit Parameter x=",x," a=",a," b=",b," aufgerufen\n")
  a*x+b
}
f(3)
f(c(1,2,3))
1:10

bubblesort <- function(x) {
  needsMoreSort <- TRUE
  cat("Sortierung Startet\n")
  while(needsMoreSort) {
    cat("Neuer Durchlauf der While-Schleife beginnt\n")
    needsMoreSort <- FALSE
    for(i in 1:(length(x)-1) ) {
      if( x[i]>x[i+1] ) {
        cat("Tausche",x[i]," und ",x[i+1],".")
        tmp<-x[i]
        x[i]<-x[i+1]
        x[i+1]<-tmp
        needsMoreSort <- TRUE
      } else {
        "Nix zu tun (wird auch nicht ausgegeben)"
      }
    }
    if( ! needsMoreSort )
      break;
    cat("\nAktueller Zustand:",x,"\n")
  }
  cat("Umsortierung abgeschlossen\n")
  x
}

bubblesort(c(1,5,2,6,7,3,2))



###################################################
### chunk number 8: U2 eval=FALSE
###################################################
## data(iris)  
## iris
## help(iris)
## dim(iris)
## names(iris)
## iris$Species
## levels(iris$Species)
## 
## plot(iris$Petal.Width,iris$Petal.Length)
## plot(iris$Petal.Width,iris$Petal.Length,pch=20,col="red")
## plot(iris$Petal.Width,iris$Petal.Length,pch=20,col=c("red","green","blue")[iris$Species])
## pairs(iris)
## 
## hist(Sepal.Length)
## boxplot(Sepal.Length)
## stripchart(Sepal.Length)
## stripchart(Sepal.Length,method="jitter")
## stripchart(Sepal.Length,method="stack")
## 
## qqnorm(Sepal.Length)
## qqline(Sepal.Length)
## 
## boxplot(iris$Sepal.Length~iris$Species)
## plot(iris$Species,iris$Sepal.Length)  # Halbautomatische Auswahl der Graphik
## 
## table(iris$Species)
## barplot(table(iris$Species))
## plot(iris$Species)# Halbautomatische Auswahl der Graphik
## 


###################################################
### chunk number 9: U2 eval=FALSE
###################################################
## plot(iris[,1],iris[,2])
## plot(iris$Petal.Width,iris$Petal.Length)
## library(MASS)
## eqscplot(iris$Petal.Width,iris$Petal.Length)
## abline(lm( Petal.Length ~ Petal.Width ,data=iris))
## title(main="Iris Datensatz","Anderson 1932")
## axis(side=4,col="red")
## "Der naechste Befehl schreibt die Art an mit der Maus angeklickte Punkte"
## "Man beendet diesen Modus mit der rechten Maustaste!!!!!"
## identify(Petal.Width,Petal.Length,labels=Species)
## text(2.0,3,"Das ist der beruehmte \n Iris Blueten Datensatz",cex=2)
## dev.copy2eps(file="MeineGraphikFuerTex.eps")
## dev.copy(jpeg,file="MeineGraphikFuerWord.jpg");dev.off()


###################################################
### chunk number 10: U2 eval=FALSE
###################################################
## pairs(iris)
## par(mfrow=c(2,2))      # 4 Bilder in ein Fenster c(Zeilen,Spalten)
## # mfrow = Multi Frame ROW by Row
## # mfcol = Multi Frame COLumn by column
## # par(mfcol=c(Zeilen,Spalten)
## # par(mfcol=c(Zeilen,Spalten)) # Spaltenweise fuellen
## # par(mfg=c(Zeile,Spalte))     # Hierhin zeichnen
## hist(Sepal.Length)
## boxplot(Sepal.Length)
## qqnorm(Sepal.Length)
## qqline(Sepal.Length)
## stripchart(Sepal.Length,method="jitter")
## 


###################################################
### chunk number 11: U2
###################################################
SE <- function(theta,hatTheta) (theta-hatTheta)^2
AE <- function(theta,hatTheta) abs(theta-hatTheta)

hatLambdaML <- function(X) sum(X)/length(X)

lambda <- rexp(1,1/5)

X <- function() rpois(10,lambda)

x <- X()
stripchart(x)

(hatlambdaML <- hatLambdaML(x))

simEst <- replicate(1000,hatLambdaML(X()))
hist(simEst)
mean(simEst)
sd(simEst)

mean(SE(lambda,simEst))
mean(AE(lambda,simEst))

mean(simEst)-lambda

mean(log(simEst))-log(lambda)




###################################################
### chunk number 12: Ue4
###################################################

p.Werte <- replicate(1000,t.test(rnorm(10,mean=0),rnorm(10,mean=0))$p.value)
hist(p.Werte)
mean(p.Werte<0.05)


p.Werte <- replicate(1000,t.test(rnorm(10,mean=0),rnorm(10,mean=2))$p.value)
hist(p.Werte)
mean(p.Werte<0.05)

p.Werte <- replicate(1000,t.test(rnorm(10,mean=0),rnorm(10,mean=0.2))$p.value)
hist(p.Werte)
mean(p.Werte<0.05)



###################################################
### chunk number 13: Ue5
###################################################
CaBp <- read.table("CalciumData.txt",header=TRUE)
CaBp
plot(Begin~Treatment,data=CaBp)
plot(End~Treatment,data=CaBp)
plot(Decrease~Treatment,data=CaBp)
groups <- split(CaBp,CaBp$Treatment)

groups$Calcium

groups$Placebo



###################################################
### chunk number 14: Ue5
###################################################
qqnorm(groups$Calcium$Begin)
shapiro.test(groups$Calcium$Begin)



###################################################
### chunk number 15: Ue5
###################################################
var.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin)
fligner.test(list(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin))


###################################################
### chunk number 16: Ue5
###################################################
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin,var.equal=TRUE)
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin,var.equal=FALSE)
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin)
wilcox.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin)


###################################################
### chunk number 17: Ue5
###################################################
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin,alternative="greater")
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin,alternative="less")
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Placebo$Begin,alternative="two.sided")


###################################################
### chunk number 18: Ue5
###################################################
boxplot(groups$Calcium$Begin-groups$Calcium$End)
qqnorm(groups$Calcium$Begin-groups$Calcium$End)
shapiro.test(groups$Calcium$Begin-groups$Calcium$End)
t.test(groups$Calcium$Begin,groups$Calcium$End,alternative="less",paired=TRUE)
wilcox.test(groups$Calcium$Begin,groups$Calcium$End,alternative="less",paired=TRUE)


###################################################
### chunk number 19: Ue5
###################################################
t.test(groups$Calcium$Decrease,mu=0,alternative="greater")





###################################################
### chunk number 1: test
###################################################
set.seed(45)
x <- rexp(20)
shapiro.test(x)


###################################################
### chunk number 2: test
###################################################
ks.test(x,pexp)


###################################################
### chunk number 3: test
###################################################
x <- sample(c("A","B","C"),30,replace=TRUE,prob=c(0.2,0.3,0.5))
x
table(x)
chisq.test(table(x),p=c(1/3,1/3,1/3))


###################################################
### chunk number 4: test
###################################################
x <- rnorm(20,mean=3,sd=3.6)
t.test(x,mu=3)
t.test(x,mu=1,alternative="greater")
t.test(x,mu=1,alternative="less")


###################################################
### chunk number 5: test
###################################################
x <- rbinom(20,1,prob=0.3)
x
table(x)
binom.test(sum(x),length(x),p=0.1,alternative="greater")


###################################################
### chunk number 6: test
###################################################
x <- rcauchy(20,4,1)
binom.test(table(x<=4))
binom.test(table(x<=2))


###################################################
### chunk number 7: test
###################################################
x<- rcauchy(100,1,1)
y<- rexp(120,1)
ks.test(x,y,alternative="less")


###################################################
### chunk number 8: test
###################################################
x <- sample(c("A","B","C"),30,replace=TRUE,prob=c(0.2,0.3,0.5))
y <- sample(c("A","B","C"),20,replace=TRUE,prob=c(0.3,0.6,0.1))
chisq.test(cbind(table(x),table(y)))


###################################################
### chunk number 9: test
###################################################
x <- rnorm(10,mean=2,sd=4)
y <- rnorm(10,mean=3,sd=4)
shapiro.test(x)
shapiro.test(y)
var.test(x,y)
t.test(x,y,alternative="two.sided",var.equal=TRUE)


###################################################
### chunk number 10: test
###################################################
x <- rnorm(10,mean=2,sd=1)
y <- rnorm(10,mean=6,sd=4)
shapiro.test(x)
shapiro.test(y)
var.test(x,y)
t.test(x,y,alternative="two.sided")


###################################################
### chunk number 11: test
###################################################
x <- rexp(10,5)
y <- rnorm(12,3)
wilcox.test(x,y)


###################################################
### chunk number 12: test
###################################################
var.test(x,y)


###################################################
### chunk number 13: test
###################################################
fligner.test(list(x,y))


###################################################
### chunk number 14: test
###################################################
x <- rnorm(10,mean=10,sd=5)
y <- x+rnorm(10,mean=0.1,sd=0.05)
t.test(x,y,paired=TRUE)


###################################################
### chunk number 15: test
###################################################
x <- rcauchy(10,10,5)
y <- x+rcauchy(10,0.1,0.05)
wilcox.test(x,y,paired=TRUE)


###################################################
### chunk number 16: test
###################################################
x <- rnorm(10)
y <- rnorm(10)
cor.test(x,y)
cor.test(x,y,alternative="greater")
cor.test(x,y,alternative="less")


###################################################
### chunk number 17: test
###################################################
x <- rlnorm(10)
y <- rlnorm(10)
cor.test(x,y,method="spearman")


###################################################
### chunk number 18: test
###################################################
x<- sample(c("A","B","C"),40,TRUE,c(0.1,0.2,0.7))
y<- sample(c("U","V","W"),40,TRUE,c(0.5,0.2,0.2))
chisq.test(x,y)
table(x,y)
chisq.test(table(x,y))


###################################################
### chunk number 19: test
###################################################
x<- sample(c("A","B"),40,TRUE,c(0.3,0.7))
y<- sample(c("U","V"),40,TRUE,c(0.8,0.2))
table(x,y)
fisher.test(table(x,y))


###################################################
### chunk number 20: test
###################################################
Box.test(rnorm(1000))


###################################################
### chunk number 21: test
###################################################
data(iris)
anova(lm(Sepal.Length~Species,data=iris))


###################################################
### chunk number 22: test
###################################################
kruskal.test(Sepal.Length~Species,data=iris)


###################################################
### chunk number 23: test
###################################################
bartlett.test(Sepal.Length~Species,data=iris)


###################################################
### chunk number 24: test
###################################################
fligner.test(Sepal.Length~Species,data=iris)
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