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heRcules: um repositorio de scripts R anotados em
Portugués para a analise de dados cientificos

heRcules: a repository for annotated R scripts in Portuguese for
scientific data analysis

Hércules Rezende Freitas, Ph.D.’

Laboratério de Erros Inatos do Metabolismo, Instituto de Bioquimica Leopoldo de Meis, Centro de Ciéncias da Saulde, Universidade Federal do
Rio de Janeiro/UFRJ - Ilha do Fundao, Rio de Janeiro/RJ, Brasil.

Resumo

A analise de dados é uma etapa fundamental do desenvolvimento de projetos cientificos. Antes mesmo de iniciar o trabalho, o pesquisador
precisa planejar seus experimentos e analises de forma clara, garantindo uma abordagem robusta e protegida dos vieses mais elementares. O
presente documento reporta a criagdo do repositério “heRcules,” que dara acesso publico a modelos de scripts em linguagem R para a andlise
de dados cientificos, com énfase nas disciplinas das Ciéncias Biologicas e da Saude. Nesse primeiro modelo, reportado aqui, estdo inclusos
scripts para tarefas essenciais no planejamento, analise, visualizacdo e teste de hipdteses, incluindo célculo de tamanho amostral, célculo de
poder estatistico, importacdo de planilhas, criacdo de vetores e data frames, estatistica descritiva, exportacdo de arquivos, criagdo de graficos
(base R e ggplot2), testes de outliers, testes de normalidade, testes de hipdteses e criacdo de notebooks com o R markdown. O repositério esta
depositado na plataforma GitHub (https://github.com/drhrf/heRcules.git)!, o que garantird acesso aos recursos de forma eficiente, gratuita e
colaborativa.

Palavras-chave: R; Andlise de dados; Tamanho amostral; Graficos; GitHub; Teste de hipoteses.

Abstract

Data analysis is a fundamental step in the development of scientific projects. Before starting a project, the researcher needs to plan their
experiments and analyzes clearly, ensuring a robust approach, protected from the most elementary biases. This document reports the creation of
the “heRcules” repository, which will provide public access to script models in R language for the analysis of scientific data, with an emphasis on
disciplines of the Biological and Health Sciences. The model presented here provides scripts for essential tasks in planning, analysis,
visualization, and hypothesis testing procedures, including sample size calculation, statistical power calculation, spreadsheet import, vector and
data frame creation, descriptive statistics, file export, plot creation (base R and ggplot2), outlier tests, normality tests, hypothesis tests and
notebook creation with R markdown. The “heRcules” repository is deposited on GitHub, which will ensure efficient, free, and collaborative access
to these resources.

Keywords: R; Data analysis, Sample size; Plots; GitHub; Hypotheses tests.

Introducao

Pesquisadores modernos possuem acesso a uma miriade de recursos para o planejamento, andlise e representacdo visual de dados cientificos.
Muitos desses recursos, porém, sdo funcionalmente limitados e/ou exigem compra de licencas a precos frequentemente proibitivos. Como
alternativa, é possivel utilizar linguagens de programagdo como R (https://www.r-project.org/)’ e Python (https://www.python.org/)!, que séo
estruturadas para ndao somente suportar todas as tarefas executaveis nos recursos pagos, mas fornecer ao usudrio uma infinitude de outras
ferramentas, inclusive a possibilidade de desenvolver os proprios programas e funcgoes.

Apesar do poder dessas linguagens, a auséncia de interfaces amigaveis acaba por afastar um grande nimero de potenciais usuarios, mantendo-
os reféns de ferramentas limitadas. Nesse contexto, nota-se a emergéncia de um movimento voltado para facilitar o acesso de usuarios nao
familiarizados com linguagens de programacado. A grande maioria desses novos recursos, porém, é publicado em Inglés, o que acaba por ndo
resolver o problema para a populagcao monolingue. Recentemente, alguns esforgos tém sido feitos para remediar a situacido, a exemplo do guia
“Introducdo ao R (https://vanderleidebastiani.github.io/tutoriais/Introducao_ao_R.html)”*, elaborado por V. J. Debastiani (DEBASTIANI, 2021).

Com o objetivo de ampliar o acesso gratuito a ferramentas de computacdo estatistica na lingua Portuguesa, o presente trabalho reporta a
criacdo do repositério heRcules (https://github.com/drhrf/heRcules.git)!, que servird como uma plataforma aberta para acesso a modelos de
andlise de dados na linguagem R. O primeiro modelo do repositdrio, apresentado abaixo, contém o cddigo necessario para o planejamento
amostral, o célculo de estatistica descritiva, a geragédo de visualizagbes e os testes de hipdteses. Os cddigos disponiveis sdo completamente
anotados em lingua Portuguesa para facilitar a compreensao e reutilizagao pelo usuério inexperiente.


https://github.com/drhrf/heRcules.git
https://www.r-project.org/
https://www.python.org/
https://vanderleidebastiani.github.io/tutoriais/Introducao_ao_R.html
https://github.com/drhrf/heRcules.git
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Recomendacobes

Ao usudrio completamente inexperiente na linguagem R, recomenda-se a leitura do guia “Introducdo ao R
(https://vanderleidebastiani.github.io/tutoriais/Introducao_ao_R.html)”!, mencionado anteriormente. Para utilizagdo do ambiente de forma mais
amistosa, é desejavel que o usudrio obtenha ndo somente o software R (https://www.r-project.org/)! (R CORE TEAM, 2013), mas também um
ambiente de desenvolvimento integrado (IDE), que permitira maior flexibilidade no uso da linguagem. O RStudio
(https://www.rstudio.com/products/rstudio/download/)! é, de longe, a IDE mais utilizada para programacdo em R. Ambos os recursos sdo
gratuitos e podem ser utilizados em diversas plataformas UNIX, Windows e MacOS.

O modelo abaixo foi construido de forma a representar um conjunto tipico de dados produzidos por experimentos cientificos nas areas de
Ciéncias Bioldgicas e da Salude, mas pode ser facilmente modificado para atender a outros modelos e demandas. Adicionalmente, os blocos de
cédigo disponiveis aqui podem ser utilizados de forma independente para satisfazer alguma demanda especifica. Para aplica-los a um novo
conjunto de dados, basta ao usuario formatar os préprios dados experimentais no modelo proposto e substituir o nome das varidveis dentro de
cada bloco de cdédigo.

Modelo

Pacotes

Os pacotes abaixo foram utilizadas no presente modelo (Bloco 1). Alguns pacotes importados aqui possuem funcdes similares e ndo precisam
se repetir no caso de uma analise de fato. Se o pacote desejado nao estiver disponivel no sistema, deve-se instala-lo com o comando
“install.packages(”’nome_do_pacote®).”

Bloco 1. Pacotes utilizados no presente modelo.

library(psych)
library(dplyr)
library(pastecs)
library(fBasics)
library(skimr)
library(ggplot2)
library(xlsx)
library(reshape2)
library(rstatix)
library(kableExtra)
library (pwr)
library(effsize)
library(stats)

#REVELLE, 2021

#WICKHAM et al., 2021
#GROSJEAN & IBANEZ, 2018
#WUERTZ et al., 2020
#WARING et al., 2021
#WICKHAM, 2016
#DRAGULESCU & ARENDT, 2020
#WICKHAM, 2007
#KASSAMBARA, 2021

#ZHU, 2021

#CHAMPELY, 2020
#TORCHIANO, 2020

#R CORE TEAM, 2013

Dados do modelo

Os dados utilizados no presente modelo sdo adaptagdes de resultados obtidos em experimentos reais. A importacdo de objetos € um processo
simples em R, e exige do usudrio apenas uma linha de codigo. O caso mais habitual para pesquisas em Biociéncias é a importacdo de dados
contidos em planilhas, normalmente salvas no formato .xIsx. Para esse tipo de documento, basta que o pesquisador execute o seguinte codigo:
“df <- readxl::read_excel(‘caminho_do_arquivo_no_computador.xlsx’).” Esse comando importard para o ambiente R a primeira aba da
planilha e atribuira ao objeto “df” as informagdes contidas nela.

A Tabela 1, criada com o pacote “kableExtra,” apresenta os dados utilizados no presente modelo. Aqui, foi simulado um experimento com
grupos controle, controle positivo e dois tratamentos (I e Il).

Tabela 1. Dados utilizados no modelo.
db <- df #Atribui "df" a "db"

k <- kbl(caption = "Modelo I",
x = db) #Cria tabela kbl() e atribui a "k"

kable classic(full width = F,
html font = "Cambria",
kable_input = k) #Define o tema da tabela | #Resultado:

Modelo I
Controle Positivo Tratamento_I Tratamento II
95.26185 0.6711409 97.93014 76.47201
92.13382 0.1011122 88.39161 75.64001
97.84615 0.3436426 96.36364 76.49453
98.84755 1.6676875 92.36735 75.33878



https://vanderleidebastiani.github.io/tutoriais/Introducao_ao_R.html
https://www.r-project.org/
https://www.rstudio.com/products/rstudio/download/
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Controle Positivo Tratamento_I Tratamento_II

90.50705 0.6223255 88.26834 75.45820
87.31900 0.6634388 97.31882 78.72481
90.77282 1.2961154 87.79540 76.70423
89.36114 1.7559411 95.44376 76.20736

95.00713 0.5677962 87.45515 76.08017
97.33021 0.8238413 91.02690 75.49445

90.82158 1.0506822 92.61274 76.43213
89.81938 0.8963051 91.05311 78.48522
97.75434 1.3193839 91.24195 75.94288

98.18071 1.8930254 92.28904 76.91323

Estimativa de poder estatistico e tamanho amostral

As estimativas de tamanho amostral (Bloco 2) e poder estatistico (Bloco 4) para a andlise de variancia (ANOVA) podem ser realizadas utilizando o
mesmo cddigo, sendo apenas necessario substituir o valor desejado por “NULL.” Também & possivel criar um grafico para representar a relagéao
entre as variavel da estimativa amostral (Blocos 3 e 5).

Bloco 2. Estimativa de tamanho amostral para andlise de variancia.

avn <- pwr.anova.test(k = 4, #Nimero de grupos experimentais
n = NULL, #Numero de observacbes (tamanho amostral)
f = 0.5, #Tamanho de efeito f
sig.level = 0.05, #alfa (prob. de falso positivo)
power = .95) #l-beta (1 - prob. de falso negativo)

avn #Resultado:

##

## Balanced one-way analysis of variance power calculation
##

## k =4

## n = 18.18244

## f =0.5

## sig.level = 0.05

## power = 0.95

##

## NOTE: n is number in each group

Bloco 3. Grafico da estimativa de tamanho amostral para andlise de variancia.

plot.power.htest(avn) #Resultado:

Balanced one-way analysis of variance
power calculation
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Bloco 4. Estimativa de poder estatistico para andlise de variancia.
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avp <- pwr.anova.test(k = 4, #Nimero de grupos experimentais
n = 15, #Nimero de observagbes (tamanho amostral)
f = 0.5, #Tamanho de efeito f
sig.level = 0.05, #alfa (prob. de falso positivo)
power = NULL) #Il-beta (1 - prob. de falso negativo)

avp #Resultado:

##

## Balanced one-way analysis of variance power calculation
##

## k =4

## n = 15

## f =0.5

## sig.level = 0.05

## power = 0.8957212

##

## NOTE: n is number in each group

Bloco 5. Grafico da estimativa de poder estatistico para andlise de variancia.

plot.power.htest(avp) #Resultado:

Balanced one-way analysis of variance
power calculation
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O procedimento para estimar o poder estatistico e o tamanho amostral de testes t € similar ao realizado para a ANOVA (Bloco 6). Também similar
€ a geragdo de um grafico representando a relagcdo entre poder estatistico e tamanho amostral (Bloco 7).

Bloco 6. Estimativa de tamanho amostral para testes t.

tt <- pwr.t.test(n NULL, #Namero de observag¢bes (tamanho amostral)
d = 1.0, #Tamanho de efeito d
sig.level = 0.05, #alfa (prob. de falso positivo)

power = .95, #l-beta (1 - prob. de falso negativo)
type = "two.sample", #Duas amostras, ndo pareadas
alternative = "two.sided") #Duas caudas

tt #Resultado:

##

## Two-sample t test power calculation

##

## n = 26.9892

## d=1

## sig.level = 0.05

## power = 0.95

## alternative = two.sided

##

## NOTE: n is number in *each* group
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Bloco 7. Grafico da estimativa de tamanho amostral para testes t.

plot.power.htest(tt) #Resultado:

Two-sample t test power calculation
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O pacote “pwr” oferece, ainda, a possibilidade de se estimar o tamanho de efeito (Cohen D) sem a necessidade de calculadoras ou aplicativos
externos. No presente modelo, pode-se observar um exemplo da andlise de tamanho de efeito entre os grupos “Controle” e “Tratamento_II” (ver
Tabela 1 em Dados do modelo'), que resulta em um d = 5.96, com intervalo de confianga entre 4.15 e 7.78 (Bloco 8).

Bloco 8. Estimativa de tamanho de efeito (Cohen D).

cohen.d(df$Controle, df$Tratamento II) #Resultado:

##

## Cohen's d

##

## d estimate: 5.969867 (large)
## 95 percent confidence interval:
## lower upper

## 4.155318 7.784415

Estatistica descritiva e exportacdo de dados

Uma das primeiras etapas de analise dos dados coletados é a geracdo de estatisticas descritivas. Dependendo do projeto, o pesquisador
precisard de mais ou menos informacoes sobre seus resultados, mas é procedimento comum no universo das Ciéncias Biolégicas e da Saude
obter ao menos uma medida de tendéncia central (e.g. média) e uma medida de dispersado (e.g. desvio padrdo) do conjunto de dados. No
presente modelo, sdo apresentadas quatro alternativas de cddigo para o célculo de estatisticas descritivas. A utilizacao desses cdédigos,
novamente, fica ao critério do pesquisador.

A primeira opcao de comando, summary() de andlise é gerada pelo ambiente nativo do R, e produz as seguintes informacdes: Minimo, 1° quartil,
Mediana, Média, 3° quartil e Maximo (Bloco 9).

Bloco 9. Estatistica descritiva com o comando summary( ).

summary (df) #Resultado:

## Controle Positivo Tratamento I Tratamento II
## Min. :87.32 Min. :0.1011 Min. :87.46 Min. :75.34
## 1lst Qu.:90.57 1st Qu.:0.6326 1st Qu.:89.05 1st Qu.:75.72
## Median :93.57 Median :0.8601 Median :91.77 Median :76.32
## Mean :93.64 Mean :0.9766 Mean :92.11 Mean :76.46
## 3rd Qu.:97.65 3rd Qu.:1.3136 3rd Qu.:94.74 3rd Qu.:76.65
## Max. :98.85 Max. 1.8930 Max. :97.93 Max. :78.72
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A segunda opcao de comando, stat.desc( ), utiliza o pacote “pastecs” e fornece as seguintes informagdes: Nimero de valores, NUmero de
valores nulos, Nimero de valores ausentes, Minimo, Maximo, Intervalo minimo-maximo, Soma, Mediana, Média, Erro padrao da média, Intervalo
de confianga 95%, Variancia, Desvio padrao e Coeficiente de variagao (Bloco 10).

Bloco 10. Estatistica descritiva com o comando stat.desc().
#Para visualizar todos os resultados, acesse a versdo em .html

stat.desc(df) #Resultado:

Controle Positivo Tratamento_| Tratamento_lI

<dbl> <dbl> <dbl> <dbl>

nbr.val 1.400000e+01 14.0000000 1.400000e+01 1.400000e+01
nbr.null 0.000000e+00 0.0000000 0.000000e+00 0.000000e+00
nbr.na 0.000000e+00 0.0000000 0.000000e+00 0.000000e+00
min 8.731900e+01 0.1011122 8.745515e+01 7.533878e+01
max 9.884755e+01 1.8930254 9.793014e+01 7.872481e+01
range 1.152854e+01 1.7919132 1.047499e+01 3.386034e+00
sum 1.310963e+03 13.6724383 1.289558e+03 1.070388e+03
median 9.357047e+01 0.8600732 9.176549e+01 7.631975e+01
mean 9.364019e+01 0.9766027 9.211128e+01 7.645629e+01
SE.mean 1.052423e+00 0.1450803 9.448416e-01 2.757487e-01

Previous 1 2 Next

1-10 of 14 rows

O comando skim(), do pacote “skimr,” possui a habilidade adicional de fornecer um histograma simples dos dados, além de outras informagoes
relevantes, como: NUmero de linhas, NUmero de colunas, Tipo de dado nas colunas (ex.: numérico), Variaveis agrupadas (categéricos), Nome da
variavel, Valores faltando, Taxa de completude (indica auséncia de valores), Média, Desvio padrdo (sd), Percentil 0 (p0), Percentil 25 (p25),
Percentil 50 (p50), Percentil 75 (p75), Percentil 100 (p100) e os Histogramas (Bloco 11).

Bloco 11. Estatistica descritiva com o comando skim().

skim(df)

Data summary

Name df
Number of rows 14
Number of columns 4

Column type frequency:

numeric 4

Group variables None

Variable type: numeric

skim_variable n_missingcomplete_ratemean sd p0 p25 p50 p75 p100hist

Controle 0 198.643.9487.3290.5793.5797.6598.85 sl el
Positivo 0 1 0.980.54 0.10 0.63 0.86 1.31 1.89 =il
Tratamento_| 0 192.113.5487.4689.0591.7794.7497 .93 N1
Tratamento_ll 0 176.461.0375.3475.7276.3276.6578.7 2l llum__ ==

O pacote “psych,” por sua vez, possui o comando describe( ), que fornece dados importantes sobre o enviesamento e a curtose das
distribuicoes contidas no conjunto de dados. Sdo as informacoes geradas por describe( ): Varidveis, Nimero de observacoes, Média, Desvio
padrdao (sd), Mediana, Média truncada, Desvio mediano absoluto (mad), Minimo, Maximo, Intervalo minimo-maximo, Enviesamento (skew),
Curtose (kurtosis) e Erro padrdao da média (se) (Bloco 12).

Bloco 12. Estatistica descritiva com o comando describe( ).
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#Para visualizar todos os resultados, acesse a versao em .html

describe(df)

vars n mean sd median trimmed mad min max R

<int> <dbl> <dbl> <dbl> <dbl> <dbl> <dbl> <dbl> <dbl>
Controle 1 14  93.6401940 3.9378060  93.5704721 93.7330140 55677772  87.3190025  98.847546
Positivo 2 14 0.9766027  0.5428409 0.8600732 0.9731917  0.5399030 0.1011122 1.893025
Tratamento_| 3 14 92.1112810 3.5352735  91.7654950  92.0143864  5.0935035  87.4551540  97.930142
Tratamento_lI 4 14  76.4562879  1.0317571 76.3197468  76.3603701  0.7249656  75.3387776  78.724812

4 rows | 1-10 of 14 columns

Os dados produzidos pelos comandos acima podem, ainda, ser exportados no formato .xlsx utilizando o pacote “xIsx.” Para isso, primeiro é
necessario atribuir o comando a um objeto. Utilizando “describe(df)” como exemplo, tem-se: “tabela <- describe(df),” onde tabela é o novo
objeto contendo as informacdes geradas por describe( ). Depois, basta executar o comando “write.xlsx(x = tabela, file =
‘caminho_onde_o_arquivo_sera_salvo.xIsx’).” Ndo existe a necessidade, porém, de exportar todos os dados para um arquivo, ja que eles
podem ser visualizados e/ou copiados do console.

Geracao e exportacao de graficos

Uma das principais vantagens do ambiente R é a capacidade produzir visualizagoes altamente personalizaveis e com qualidade de publicacao.
O ambiente nativo do R (base) é capaz de produzir graficos a partir de um conjuto de dados com um simples comando “plot(df)” (lembre-se que
“df” é o nome atribuido ao objeto que contém as informacdes do conjunto de dados do modelo). Apesar disso, o grafico gerado pode nao
atender exatamente ao objetivo do pesquisador, tornando necessario o fornecimento de um cédigo mais especifico. No Bloco 13, por exemplo,
um conjunto de diagramas de caixa (boxplots) é gerado a partir de todas as varidveis do modelo.

Bloco 13. Diagramas de caixa (boxplots) das variaveis do modelo.

boxplot(df$Controle,
dfSPositivo,
df$Tratamento I,
df$Tratamento II, #Determina as varidveis de df para o boxplot
col = "lightblue", #Determina a cor de preenchimento
names = c("Controle",
"Positivo",

"Tratamento I",

"Tratamento II")) #Determina os nomes de cada grupo | #Resultado:

o
o __
A I ] | ]

[ |

| |

o _
o *
o _|
<o)
o _|
<r
o _]
N
o - ——

T 1 1 1
Controle Positivo Tratamento | Tratamento ||

Em R, também é possivel gerar varios graficos de forma simultdnea. Esses graficos serdo organizados automaticamente na janela de
visualizagdo de acordo com a segmentacao imposta pelo comando “par(mfrow = c(x, y)),” onde “x” é o nUmero de linhas desejadas e “y” é o
numero de colunas. O Bloco 14 apresenta um exemplo onde, para cada grupo do modelo, foi gerado um histograma sobreposto pela linha de
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densidade da distribuicdo, além de uma linha pontilhada indicando a média e outra, indicando o valor minimo. Todos os graficos foram
apresentados simultaneamente em uma matriz do tipo 2x2.

Bloco 14. Matriz de graficos com sobreposicdo de elementos.



par (mfrow
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= c(2, 2)) #Quatro linhas, uma coluna

hist(dfsControle, #Histograma do grupo controle

freq =

x1lim
col

main
xlab

F, #Sem contagem de frequéncias
c(0,100),
"white", #Cor desejada para o grdfico
#Titulo

= "Intensidade") #Legenda do eixo x

#Limites do eixo x

= "Controle",

lines(density((df$Controle)), #Grafico de densidade

col
1lwd
lines(x =
y
col
1ty
1wd
lines(x =
y =
col
1ty
1wd

= "green", #Cor desejada para o grafico

= 2) #Espessura da linha

c(mean(df$Controle), mean(df$Controle)), #xy da Linha
0), #xy da Linha

"green", #Cor desejada para o grafico

2, #Tipo de linha (pontilhada)

2) #Espessura da linha

c(min(df$Controle), min(df$Controle)), #xy da Linha
c(min(df$Controle), 0), #xy da Linha

"green", #Cor desejada para o grafico

2, #Tipo de linha (pontilhada)

2) #Espessura da linha

c(mean(df$Controle),

hist(df$Tratamento I, #Histograma do grupo controle

freq
x1lim
col

main
xlab

=F’
c(0,100),
"white",

= "Tratamento I",
= "Intensidade")

lines(density((df$Tratamento I)),

col
1wd
lines(x =
y =
col
1ty
1lwd
lines(x =
y =
col
1ty
1wd

= "blue",

= 2)

c(mean(df$Tratamento I), mean(df$Tratamento I)),
c(mean(df$Tratamento _I), 0),

= "blue",

= 2,

= 2)

c(min(df$Tratamento_I), min(df$Tratamento_I)),
c(min(df$Tratamento _I), 0),

= "blue",

= 2,

= 2)

hist(df$Tratamento II, #Histograma do grupo controle

freq =

x1lim
col

main
xlab

F,
c(0,100),
"white",

= "Tratamento_ II",

= "Intensidade")

lines(density((df$Tratamento_II)),

col
1wd
lines(x =
y
col
1ty
1wd
lines(x =
y =
col
1ty
1lwd

= "orange",

= 2)

c(mean(df$Tratamento II), mean(df$Tratamento II)),
c(mean(df$Tratamento II), 0),

"orange",

= 2,

2)

c(min(df$Tratamento II), min(df$Tratamento II)),
c(min(dfs$Tratamento II), 0),

"orange",

= 2,

= 2)

hist(df$Positivo, #Histograma do grupo controle

freq
x1im
col

main
xlab

=F’
c(0,100),
"white",

= "Positivo",
= "Intensidade")

lines(density((df$Positivo)),

col
1wd
lines(x
y
col
1ty
1wd
lines(x =
y
col

= "red",

= 2)

c(mean(df$Positivo), mean(df$Positivo)),
c(mean(df$Positivo), 0),

= "red",

= 2,

= 2)

c(min(df$Positivo), min(df$Positivo)),

c(min(df$Positivo), 0),

= Ilredll ,
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1ty = 2,
lwd = 2) #Resultado:
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Apesar de bastante versatil, o pacote base do R possui limitagdes quando se trata de graficos mais complexos. Para solucionar o problema,
alguns pacotes podem ser importados para o ambiente, tornando-o uma das melhores ferramentas para geracao de figuras cientificas
disponiveis na atualidade. O pacote mais utilizado no momento é o “ggplot2,” que constréi graficos em um sistema de camadas, onde cada
bloco de comando insere um elemento a figura.

A forma como o “ggplot2” interpreta os dados do modelo € um pouco diferente daquela utilizada nos graficos de base R. Por isso, é necessario,
em certos casos, modificar a estrutura dos dados de maneira a converté-la do formato “largo” (wide) para o formato “longo” (long). Essa
transformacgao pode ser realizada com a fungcao melt() do pacote “reshape2” (Tabela 2). Compare a Tabela 2, abaixo, com a Tabela 1, em Dados
do modelo1, que ilustra o formato original dos dados.

Tabela 2. Convertendo do formato wide para o formato long com a fungédo melt().
dtt <- melt(df, id.vars = 0) #formato wide para o formato long
dbb <- dtt #Atribui "dtt" a "dbb"

kk <- kbl(caption = "Modelo I - long",
x = dbb) #Cria tabela kbl() e atribui a "kk"

kable classic(full_width = F,
html font = "Cambria",
kable input = kk) #Define o tema da tabela | #Resultado:

Modelo I - long

variable value
Controle 95.2618454
Controle 92.1338155
Controle 97.8461538
Controle 98.8475457
Controle 90.5070494
Controle 87.3190025
Controle 90.7728169
Controle 89.3611418
Controle 95.0071287
Controle 97.3302083
Controle 90.8215810
Controle 89.8193797
Controle 97.7543408
Controle 98.1807070
Positivo 0.6711409
Positivo 0.1011122
Positivo 0.3436426
Positivo 1.6676875
Positivo 0.6223255

Positivo 0.6634388
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variable value
Positivo 1.2961154
Positivo 1.7559411
Positivo 0.5677962
Positivo 0.8238413
Positivo 1.0506822
Positivo 0.8963051
Positivo 1.3193839
Positivo 1.8930254
Tratamento_I 97.9301423
Tratamento_I 88.3916084
Tratamento_I 96.3636364
Tratamento_I 92.3673454
Tratamento_I 88.2683394
Tratamento_I 97.3188209
Tratamento_I  87.7953985
Tratamento_I 95.4437578
Tratamento_I  87.4551540
Tratamento_I 91.0268956
Tratamento_I 92.6127377
Tratamento_I 91.0531072
Tratamento_I 91.2419459
Tratamento_I  92.2890440
Tratamento_II 76.4720108
Tratamento_II 75.6400126
Tratamento_II 76.4945338
Tratamento_II 75.3387776
Tratamento_II 75.4582028
Tratamento_II 78.7248117
Tratamento_II 76.7042270
Tratamento_II 76.2073594
Tratamento_II 76.0801705
Tratamento_II 75.4944509
Tratamento_II 76.4321343
Tratamento_II 78.4852230
Tratamento_II 75.9428846
Tratamento_II 76.9132319

Depois de transformado, o modelo pode ser utilizado para a criagao de um ggplot, que é o elemento basico de um grafico com o pacote
“ggplot2.” No Bloco 15, abaixo, calculou-se a média e desvio padrdo de cada variavel, que depois foram utilizados na geracdo de um ggplot do
tipo grafico de barras (“geom_bar”), contendo os pontos individuais de cada grupo (“geom_jitter”) e as correspondentes barras de erro
(“geom_errorbar”).

Bloco 15. Geracao de grafico de barras com ggplot2.

#dttSvariable <- as.factor(dttSvariable)

dttt <- dtt %>%
group_by(variable) %>% #Agrupa as varidveis do modelo
sd(value, #Calcula os desvios padrao
na.rm = TRUE),
mean(value)) #Calcula as médias

summarise(sd =
#Elimina valores ausentes
len =

ggplot(dtt, aes(x variable,

y = value)) + #Cria o grafico
geom_bar(stat = "summary",
fun = "mean",
fill = "lightblue") + #Determina o tipo (barras)

geom_jitter(position = position_ jitter(0.2),
color = "black",
size = 1,
shape = 21) + #Adiciona pontos individuais
labs(x "y,

y = "Intensidade") + #Nomeia os eixos
theme (panel.background = element_blank(),

element line("black", size

axis.line.y = .25),

.25)) + #Muda o tema

axis.line.x element_line("black", size

geom_errorbar(aes(x = variable,

y = len,

len-sd,
ymax = len+sd),

data = dttt,

width = 0.2) #Adiciona as barras

ymin =

de erro | #Resultado:
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O préprio RStudio possui botdo “Export” disponivel em sua interface, facilitando a rapida obtencédo de figuras, .pdfs e até de copias de qualquer
item apresentado na subjanela “Plots.” O mesmo procedimento pode ser feito para um ggplot, que também traz em seu pacote a possibilidade
de personalizar as caracteristicas da figura sendo salva (geralmente para qualidade de publicagdo). Exportar um gréafico do ggplot pode ser feito
com o comando “ggsave(filename = "nome_do_arquivo.tiff", path = (‘caminho_onde_o_arquivo_sera_salvo.xlsx’), dpi = 300),” onde “.tiff” é
o formato da figura (que poderia ser .pdf, .png, .jpeg ou outros), “path” é o local no computador onde a figura sera salva e “dpi” (dots per inch) é
a resolugao da figura.

Valores extremos, normalidade e testes de hipotese

Um dos grandes problemas que permeiam as Biociéncias modernas é a escolha inadequada de testes de hipdtese na comparacao das variaveis
de um determinado modelo. Isso provoca baixa reprodutibilidade e robustez nas conclusdes produzidas pelos estudos. Uma das maneiras de
contornar o problema usando o R é tirar proveito da vasta documentagéo e pacotes disponiveis, que permitem identificar a melhor abordagem
possivel na estimativa de tamanho amostral e poder estatistico, na identificacdo de valores extremos (outliers) e na escolha de testes de
hipotese. Infelizmente, muitos desses recursos so6 estédo disponiveis em Inglés, sendo pouco acessiveis ao usuario inexperiente. Contribuir para a
solucdo desse problema é um dos objetivos da criagéo do repositério heRcules (https://github.com/drhrf/heRcules.git).

O pacote “rstatix,” através do comando identify_outliers( ), permite a identificacdo de outliers e valores extremos (conotacdes diferentes no
comando). O procedimento é similar ao realizado no Bloco 15 para a determinacdo de média e desvio padrao do modelo em formato long (Bloco
16). Nota-se que, no presente modelo, sé foram econtrados outliers no grupo “Tratamento_II” (é possivel vé-los no boxplot do Bloco 13). Cabe
ressaltar que o operador pipe (%>%), utilizado aqui, depende do pacote “dplyr,” também importado no presente modelo (veja Pacotes’).

Bloco 16. Identificacdo de outliers e valores extremos em R.

dtt %>%
group_ by(variable) %>% #Agrupa as varidveis do modelo
identify outliers(value) #Calcula outliers | #Resultado:

variable value is.outlier is.extreme

<fct> <dbl> <lgl> <lgl>

Tratamento_ll 78.72481 TRUE FALSE

Tratamento_ll 78.48522 TRUE FALSE
2 rows

A avaliacdo de normalidade também é outro componente importante para a realizacdo de testes de hipotese que a assumem a priori. Uma
possibilidade é a realizacdo do teste de Shapiro-Wilk (SHAPIRO & WILK, 1965), que no R usa o comando shapiroTest( ), do pacote “fBasics.”
Nota-se, no Bloco 17, que o Tratamento_ll ndo aparenta ser distribuido normalmente no modelo (P = 0.02081). Cabe ao pesquisador tomar a
decisdo quanto a possibilidade de prosseguir ou ndo com os testes de hipdtese apds essa informacao.

Bloco 17. Teste de normalidade por Shapiro-Wilk em R.

shapiroTest(x = df$Controle) #Resultado:


https://github.com/drhrf/heRcules.git
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##

## Title:

## Shapiro - Wilk Normality Test
##

## Test Results:
## STATISTIC:

## W: 0.8995
## P VALUE:

## 0.111

##

## Description:
## Sun Dec 26 12:35:25 2021 by user:

shapiroTest(x = df$Positivo) #Resultado:

##

## Title:

## Shapiro - Wilk Normality Test
##

## Test Results:
## STATISTIC:

## W: 0.9557
## P VALUE:

## 0.6527
##

## Description:
## Sun Dec 26 12:35:25 2021 by user:

shapiroTest(x = df$Tratamento I) #Resultado:

##

## Title:

## Shapiro - Wilk Normality Test
##

## Test Results:
## STATISTIC:

## W: 0.9219
## P VALUE:

## 0.2343
##

## Description:
## Sun Dec 26 12:35:25 2021 by user:

shapiroTest(x = df$Tratamento II) #Resultado:

##

## Title:

## Shapiro - Wilk Normality Test
##

## Test Results:
## STATISTIC:

## W: 0.8479
## P VALUE:

## 0.02081
##

## Description:
## Sun Dec 26 12:35:25 2021 by user:

Existem diversas opgoes para a realizagdo de analise de variancia (ANOVA) em R. Uma delas é feita através da geragdo de um modelo ANOVA
com o comando aov( ), que depende do pacote “stats.” O procedimento de criacado do modelo segue o formato “aov(variavel dependente ~
variavel independente),” cujos resultados podem ser apresentados utilizando o comando summary( ), tal como indicado no Bloco 18.

Bloco 18. Criacao e descricao do modelo ANOVA em R.
res.aov <- aov(dtt$value ~ dtt$variable) #Cria o modelo ANOVA

summary (res.aov) #Resultado:
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## Df Sum Sq Mean Sq F value Pr(>F)

## dtt$variable 3 80962 26987 3676 <2e-16 *x**

## Residuals 52 382 7

## ——-

## Signif. codes: 0 '***' 0.001 '**' 0.01 '*' 0.05 '.' 0.1 " "1

E comum ser necessario, apds a realizacdo da ANOVA, a utilizagdo de algum teste post-hoc. O teste de significancia honesta de Tukey (TUKEY,
1949) é um dos recursos disponiveis para essa demanda (é importante ressaltar que o pesquisador sempre deve se certificar da adequacao do
teste aos seus resultados experimentais). O Bloco 19, abaixo, ilustra a utilizacao desse teste na resultante do ANOVA gerado pelo Bloco 18. O
comando TukeyHSD() depende do pacote “stats.”

Bloco 19. Teste post-hoc de Tukey em R.

TukeyHSD(res.aov,
conf.level = .95) #Testa e apresenta os resultados:

##  Tukey multiple comparisons of means

## 95% family-wise confidence level

##

## Fit: aov(formula = dtt$value ~ dtt$variable)

##

## $ dtt$variable”

## diff lwr upr p adj
## Positivo-Controle -92.663591 -95.381553 -89.945630 0.0000000
## Tratamento I-Controle -1.528913 -4.246874 1.189048 0.4489958
## Tratamento II-Controle -17.183906 -19.901867 -14.465945 0.0000000
## Tratamento I-Positivo 91.134678 88.416717 93.852640 0.0000000
## Tratamento II-Positivo 75.479685 72.761724 78.197647 0.0000000

## Tratamento_ II-Tratamento I -15.654993 -18.372954 -12.937032 0.0000000

Finalmente, alguns modelos experimentais podem exigir a comparagéo entre apenas dois grupos, situagdo onde um modelo de ANOVA nao é
apropriado. Nesse caso, é comum ser apropriada a realizacdo de um teste da familia de testes t. Abaixo, encontram-se exemplos de
comparacOes multiplas entre pares de grupos do modelo, ilustrando a utilizacdo do teste t no ambiente do R (Bloco 20). Tal como o teste de
Tukey e a ANOVA, o comando t.test() depende do pacote “stats.”

Bloco 20. Multiplos testes t em R.

t.test(df$Controle, df$Positivo) #Testa e apresenta os resultados:

##

## Welch Two Sample t-test

##

## data: df$Controle and df$SPositivo

## t = 87.223, df = 13.494, p-value < 2.2e-16
## alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
## 95 percent confidence interval:

## 90.37698 94.95020

## sample estimates:

## mean of x mean of y

## 93.6401940 0.9766027

t.test(df$Tratamento I, df$Positivo) #Testa e apresenta os resultados:

##

## Welch Two Sample t-test

##

## data: df$Tratamento I and df$Positivo

## t = 95.338, df = 13.613, p-value < 2.2e-16
## alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
## 95 percent confidence interval:

## 89.07896 93.19040

## sample estimates:

## mean of X mean of y

## 92.1112810 0.9766027

t.test(df$Tratamento II, df$Positivo) #Testa e apresenta os resultados:



SciELO Preprints - Este documento é um preprint e sua situagéo atual esta disponivel em: https://doi.org/10.1590/SciELOPreprints.3389

##

## Welch Two Sample t-test

##

## data: df$Tratamento ITI and df$Positivo
## t = 242.24, df = 19.685, p-value < 2.2e-16
## alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
## 95 percent confidence interval:

## 74.82906 76.13031

## sample estimates:

## mean of x mean of y

## 76.4562879 0.9766027

t.test(df$Controle, df$Tratamento I) #Testa e apresenta os resultados:

##

## Welch Two Sample t-test

##

## data: df$Controle and df$Tratamento I
## t = 1.081, df = 25.703, p-value = 0.2897
## alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
## 95 percent confidence interval:

## -1.379910 4.437736

## sample estimates:

## mean of x mean of y

## 93.64019 92.11128

t.test(df$Controle, df$Tratamento II) #Testa e apresenta os resultados:

##

## Welch Two Sample t-test

##

## data: df$Controle and df$Tratamento II

## t = 15.795, df = 14.777, p-value = 1.168e-10
## alternative hypothesis: true difference in means is not equal to 0
## 95 percent confidence interval:

## 14.86194 19.50587

## sample estimates:

## mean of x mean of y

## 93.64019 76.45629

Conclusao

O crescimento no nimero de usudrios que procura linguagens como R e Python para andlise de dados cientificos, em detrimento de ferramentas
mais limitadas e/ou pagas, € um sinal de progresso a favor da reprodutibilidade na ciéncia. O objetivo do presente trabalho é marcar o inicio de
um esforco direcionado a fornecer recursos estruturados, e em lingua portuguesa, a pesquisadores em processo de transicdo para a linguagem
R.
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