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SISSEJUHATUS

Maailma saared, sealhulgas eriti ookeanisaared, on sajandeid olnud loodusteadlaste eriliseks
huviobjektiks. Téanu nende eriparastele omadustele, nagu hea piiritletavus, isolatsioon ja
geoloogiline diinaamilisus, on saarte biogeograafia andnud olulise panuse Okoloogia- ja

evolutsiooniteaduste arengusse (Emerson 2002, Whittaker ja Ferandez-Palacios 2007).

Hoolimata kauaaegsest tdhelepanust ja rohkest ookeanisaartel tehtud teadustoost on seni
mitmed saarelise liigirikkuse kujunemist puudutavad kiisimused {ihese vastuseta. Naiteks on
véga paljud maailma saartel tehtud t66d ndidanud tugevat seost liigirikkuse ja pindala vahel (nt
Roos jt 2004, Price 2004, Kreft jt 2008), ent vaidlusi pohjustab endiselt nii see, milline tépselt
on selle matemaatiline ja 6koloogiline tdlgendus (nt Preston 1962, Rosenzweig 1995, Lomolino
ja Weiser 2001, Tjorve 2003), kui ka see, kas ja kui suurt rolli médngivad pindala korval teised
tegurid, nagu isolatsioon, saare vanus voi elupaikade mitmekesisus (nt Triantis jt 2008, Weigelt
jaKreft 2012). Palju kdneainet on pakkunud ka isolatsiooni parameetri uurimine ning voimalus,
et selle 6koloogiliselt realistlikum defineerimine vdiks suurendada isolatsiooni seletusvoimet
liigirikkuse kirjeldamisel (nt Diver 2008, Weigelt ja Kreft 2012). Samuti arutletakse endiselt
aktiivselt selle tile, millises vahekorras méngivad saarelise liigirikkuse tekkimise juures rolli

sisserdnne ja kohapealne liigiteke (nt Heaney 2000, Losos ja Schluter 2000, Heaney 2007).

Lisaks sellele otsitakse ja pakutakse saarte liigirikkuse uurimiseks jétkuvalt uusi teoreetilisi,
matemaatilisi ja statistilisi vahendeid (nt Sanmartin jt 2008, Gravel jt 2011, Gray ja Cavers
2014). Koos arvutiteaduste ja arvutite voimsuse arenemisega on voimalikuks saanud ja tasapisi
populaarsust kogumas ka arvutisimulatsioonide kasutamine saarte biogeograafia uurimiseks.
Selles valguses on ookeanisaarestike liigirikkuse temaatikaga tegelemine endiselt padevakohane

ja viljakutsuv.

Kiesoleva magistritoé eesmirgiks oli uurida isendipohise arvutisimulatsiooni abil erinevate
biogeograafiliste faktorite ja protsesside osatdhtsust ookeanisaarestike seemnetaimede
liigirikkuse kujunemisel. T6os kasutatud tolked ingliskeelsetele pohimdistetele ja teooriatele,

mis ei ole eesti keeles veel juurdunud, on toodud tabelis 1.



Tabel 1. T66s kasutatud tolked ingliskeelsetele pohimoistetele ja teooriatele.

Kasutatud Ingliskeelne Selgitus

eestikeelne moiste moiste

agendipohised agent-based arvutisimulatsioonide klass, mis kasutab
arvutisimulatsioonid models, ABM iseseisvalt opereerivate iiksuste ehk nn agentide

tegutsemist ja omavahelisi interaktsioone
jaljendamaks silisteemi kui terviku toimimist
(Axelrod 1997, Parker jt 2003)

isendipohised
arvutisimulatsioonid

individual-based
model

okoloogilise sisuga agendipohised
arvutisimulatsioonid, kus agentideks voivad olla
isendid, aga ka populatsioonid voi
osapopulatsioonid (nt Xiao jt 2010)

saarte biogeograafia
tasakaaluteooria

equilibrium
theory of island
biogeography

juhtiv teooria saarte biogeograafias, mille jargi
liikide sisserdnne saarele soltub saare
isolatsioonist ja védljasuremine saare suurusest
ning sisserdande ja véljasuremise vahel tekib
diinaamiline tasakaal (MacArthur ja Wilson
1967)

sihtmérgi pindala
hiipotees

target area
hypothesis

teooria, mille jargi sisserdnne suurematele
saartele on suurem (Gilpin ja Diamond 1976)

ookeanisaarte
biogeograafia
diinaamiline ildteooria

general dynamic
theory of oceanic
island
biogeography

teooria, mis lisab saarte biogeograafia teooriale
liigitekke ning muutused biogeograafiliste
protsesside omavahelises osatéhtsuses saare
eluea jooksul (Whittaker jt 2008)

saarte biogeograafia
iildistatud mudel

a generalized
model of island
biogeography

teooria, mis lisab saarte biogeograafia teooriale
evolutsiooni ja seda mojutavad faktorid ning
arvestab ka saare pindala muutumisega ajas
(Chen jt 2011)

troofiline saarte
biogeograafia teooria

trophic theory of
island
bioeography

teooria, mis laiendab saarte biogeograafia
teooriat nii, et see vOtab arvesse liikide vahelisi
troofilisi interaktsioone ja ei eelda liikide
identsust (Gravel jt 2011)

saarelise zoogeograafia
liigipdhine teooria

a species-based
theory of insular

saarelise zoogeograafia jaoks pakutud mudel,
mis ei eelda tasakaalu tekkimist sisserdnde ja

zoogeography véljasuremise vahel ja arvestab liikide
omavaheliste interkatsioonide ja liikide
erinevustega (Lomolino 2000c)
tildine general arvutisimulatsioon liigitekke, liikide leviku ja
simulatsioonimudel simulation véljasuremiste uurimiseks suurel skaalal
makrookoloogia jaoks | model, GSM (Gotelli jt 2009)
elurikkuse ja the unified teooria, mille jargi liigid on iiksteisega sarnased,

biogeograafia
thendatud neutraalne
teooria

neutral theory of
biodiversity and
biogeography

mistottu nendevaheline konkurents puudub
(Hubbell 2001)




1. TEOREETILINE ULEVAADE

1.1. SAARTE LIIGIRIKKUST KUJUNDAVAD TEGURID

Pindala

Liigirikkuse-pindala seost on tihti nimetatud kdige kehtivamaks seaduspiraks okoloogias
(Schoener 1976, Lomolino 2000b). K&ige enam kasutatav funktsioon selle seose kirjeldamiseks
on Arrheniuse (1921) mudel, mille kehtivust looduses on aastakiimnete jooksul korduvalt
ndidatud. Selle jirgi valitseb sarnase kliimaga regiooni sees elupaiga pindala ja liigirikkuse
vahel positiivne seos S=CAZ, (S - liikide arv, A - pindala, C - parameeter, mis soltub taksonist
ja biogeograafilisest regioonist, z - parameeter, mille viirtused on saadud empiiriliselt,
saarestikes jadb enamasti vahemikku 0,25 — 0,45 (Rosenzweig 1995)). Kuna pindala ja
liigirikkuse seost peetakse kindlaks seadusparaks, soovitatakse teiste tegurite moju leidmiseks
uurida, kui suurt osa saarte liigirikkuste erinevustest pindala-liigirikkuse seos iiksi ei seleta
(Rosenzweig 1995, Price 2004).

Isolatsioon

Saare vOi saarestiku isolatsiooni all mdistetakse enamasti kaugust liikide péritolualast
(MacArthur ja Wilson 1967). Kaugus kas mandrist vi teistest saartest médrab tdendosuse, kui
palju liike saarele jouab: mida isoleeritum on saar, seda vidiksem on tdendosus, et liigid sinna
jouavad, ja seda vdiksem on sisserdnne saarele (MacArthur ja Wilson 1967). Samuti suureneb

isolatsiooni suurenedes tdendosus liigi juhuslikuks viljasuremiseks (Hanski 1998).

Saare vanus, korgus merepinnast ja elupaikade mitmekesisus

Need kolm tegurit on omavahel tihedalt seotud. Saare elupaikade mitmekesisus soltub nii saare
korgusest kui ka vanusest ning saare korgus sdltub omakorda samuti saare vanusest. Néiteks
Hawaii saarte vanimad vulkaanid on tdielikult kulutatud ning kogu saarte pinda katab korallilise
paritoluga lubjakiviliiv, sama saarestiku noorimal saarel Hawaiil katavad suurt osa maapinnast
laavaviljad (Price 2004). Seevastu saarestiku keskmise vanusega saared on erodeerumise
kédigus omandanud mitmepalgelise maastiku kanjonite, ojade ja settetasandikega (Price 2004).
Seega muutub saar monda aega parast teket elupaikade poolest mitmekesisemaks ning
liigirikkus suureneb, kuni nii liigirikkus, liigiteke kui ka topograafiline mitmekesisus
saavutavad maksimumi saare arengutsiikli keskel (Whittaker jt 2008). See langeb enamasti

kokku ka saare kdrguse maksimumiga.



Saare vanus voib saare liigirikkust usutavasti mdjutada ka iseseisvalt, ilma elupaikade rohkuse
mdjuta, kuna vanemad saared on kauem olnud voimalikele migrantidele eksponeeritud ja seal

on kauem saanud toimuda uute taksonite teke (Borges ja Brown 1999, Zobel jt 2011).

1.2. SAARTE LIIGIRIKKUST KUJUNDAVAD PROTSESSID: SAARTE
BIOGEOGRAAFIA TEOORIA ARENG

Saarte biogeograafia juhtivaks paradigmaks on juba aastakiimneid olnud ameerika dkoloogide
Robert H. MacArthuri ja Edward O. Wilsoni 1967. aastal ilmunud saarte biogeograafia
tasakaaluteooria, mis seletab liigirikkuse mustreid ookeanisaartel liikide sisserdnde ja
véljasuremise vahel tekkiva diinaamilise tasakaaluga. Enne nende revolutsiooniliseks osutunud
teooriat oli saarte biogeograafias valitsev olnud n-6 staatiline arusaam: saareline kooslus piisib
okoloogilises ajas muutumatuna ja muutub vaid pikaajalise evolutsioonilise protsessi kdigus
(Lomolino jt 2006). MacArthuri ja Wilsoni saarte biogeograafia tasakaaluteooria jargi soltub
uute liikide sisserdnne saarele saare isolatsioonist ja liikide valjasuremine saare suurusest. Kuna
nii litkkide véljasuremise tdendosus kui ka tdendosus, et saarele joudev isend on uuest liigist,
soltuvad ka olemasolevate liikide arvust saarel, tekib kahe protsessi vahel diinaamiline tasakaal.
See tdhendab, et liikide arv saarel ei tohiks pédrast tasakaalu saavutamist oluliselt muutuda, kiill
aga vOib muutuda liigiline koosseis. Saarte biogeograafia tasakaaluteooria oli esimene, mis
tthendas terviklikuks teooriaks liigirikkuse-pindala seose, liigirikkuse-isolatsiooni seose ning
diinaamilise seose rdnde- ja viljasuremisprotsesside vahel ning pilvis seetdttu rohkelt
tahelepanu ning palju rakendamist edasistes teadust6ddes (Losos ja Ricklefs 2009). Ent nagu
mitte likski teine teooria, ei kirjelda ka see mudel {iihtviisi paikapidavalt koiki erinevaid
saarestikke ega kogu looduses esinevat varieeruvust. Aastakiimnete jooksul on toodud vilja
selle teooria mitmeid kitsaskohti rakendamisel erinevates saarestikes voi erinevate liigirithmade

puhul.

Esiteks eeldab MacArthuri ja Wilsoni teooria, et saareckooslused on tasakaalus voi jouavad
selleni oma eluea jooksul. Paljud hilisemad publikatsioonid nditavad aga kasvavat huvi ka
ookeanisaarte mittetasakaalulise kditumise vastu (nt Bush ja Whittaker 1991, Heaney 2000,
Brown ja Lomolino 2000). Bush ja Whittaker (1991) véidavad, et vulkaanilise saare koosluse
joudmine tasakaaluni voib votta niivord kaua aega, et aeg-ajalt toimuvad vulkaanipursked

voivad takistada siisteemi kunagi tasakaaluni jdudmast.

Teiseks tasakaaluteooria vaieldavaks eelduseks on, et sisserinne soltub vaid saare isolatsioonist

ning viljasuremine vaid saare suurusest. Neid protsesse mojutavad faktorid ei pruugi tegelikult
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olla erinevad ja lksteisest sdltumatud. Liikide véljasuremise tdendosus voib lisaks pindalale
soltuda ka saare isolatsioonist, kuna lahematele saartele jouab rohkem isendeid ka seal juba
olemasolevatest liikidest, mis vildib nende liikide kadumist saarelt (Hanski 1998, Lomolino jt
2006). Samamoodi voib sisserdndemdadr olla positiivselt seotud pindalaga, kuna suuremad
saared on paremini nédhtavad aktiivsetele levijatele ja tdendolisemad maandumiskohad

passiivsetele levijatele (sihtmérgi pindala hiipotees, Gilpin ja Diamond 1976).

Kolmandaks kisitleb saarte tasakaaluteooria nii liike kui ka saari (muus osas kui suurus ja
isolatsioon) identsetena. Mitmed t66d (nt Lomolino 2000a) on aga nédidanud, et erinevused
liikide ja saarte vahel voivad tihti olla vdaga olulised. Liigid erinevad oma 6koloogiliste suhete
poolest teiste liikide ja abiootilise keskkonnaga, mistdttu on neil erinevad eeldused saartele
joudmiseks ja neil piisimajddmiseks (Brown ja Lomolino 2000). Ka saarte omadused, nagu
paiknemine hoovuste suhtes, iimbritseva mere jddtumine jms, mis mddravad barjddride
labitavust, keskkonna heterogeensust ja hairingureziimi, voivad mojutada koloniseerijate

edukust ning olemasolevate liikide pilisimajdamist (Brown ja Lomolino 2000).

Neljanda kitsaskohana MacArthuri ja Wilsoni mudelis on vélja toodud kohapealse liigitekke
ignoreerimist (nt Lomolino 2000a, Heaney 2000), kuid see etteheide on vaid pooleldi dige.
Kitsama késitluse jargi on nende Saarte biogeograafia tasakaalumudelis saareline liigirikkus
toesti vaid sisserdnde ja viljasuremise vahel tekkiva diinaamilise tasakaalu tulemus, ent oma
teoses (MacArthur ja Wilson 1967) kasitlesid nad tegelikult ka evolutsiooni rolli liigirikkuse
tekkimisel saartel. Laialt kasutusele voetud mudelist jétsid nad selle vilja pohjendusega, et

liigiteke muutub oluliseks vaid suurtel ja viga isoleeritud saartel.

Hiljem on mitmed teooriad rohutanud liigitekke olulisust saarelise liigirikkuse tekkimises (nt
Heaney 2000, Losos ja Schluter 2000, Heaney 2007) ja leitakse, et praeguste teadmiste ja
uurimiskiisimuste juures voib liigitekke eiramine saarte liigirikkuse uurimisel osutuda véga
eksitavaks (Lomolino 2000a). Mitmed t66d on leidnud, et tegelikkuses voib liigiteke toimuda
samas ajaskaalas sisserdndega ja olla samasuguse kvantitatiivse tdhtsusega liigirikkuse
tekkimisel kui sisserdnne ja véljasuremine (Heaney 2000, Carroll jt 2007). Eriti oluline on seda
arvesse votta seetdttu, et liigiteke ei ole tdendoliselt kasitletav lihtsalt kui iiks sisserdnde vorm,
kuna see kaitub viimasest erinevalt. Vastupidiselt sisserdndele on evolutsioon seda kiirem, mida
isoleeritum on saar, mistottu ei jad ddarmiselt isoleeritud ookeanisaared liigivaesteks, nagu
ennustaks MacArthuri ja Wilsoni teooria (Heaney 2000, Zobel jt 2011). Selle toestuseks voib
pidada ka suurt endeemide osakaalu saarelistes kooslustes (Kier jt 2009). Whittakeri jt (2008)



ookeanisaarte biogeograafia diinaamilise tildteooria jargi muutub ookeanisaartel sisserdnde,
liigitekke ja viljasuremise omavaheline vahekord aja jooksul saare arengutsiikli kdigus. Kui
saar on piisavalt isoleeritud, muutub kohalik liigiteke pédrast ookeanisaare teket vorreldes
sisserandega jarjest olulisemaks liigirikkuse tekkeprotsessiks, kuni saavutab maksimumi saare
arengutsiikli keskel. Mida isoleeritum on saar voi saarestik, seda olulisemaks voib kohaliku

liigitekke roll kujuneda.

Seega on hakatud kdhklema, kas MacArthuri ja Wilsoni kunagi revolutsiooniliseks osutunud
mudel on enam sobiv todvahend modernse Okoloogia jaoks. Juba paarkiimmend aastat
radgitakse evolutsiooni integreerimisest tasakaaluteooriasse ning vajadusest uue teoreetilise
mudeli jarele kui saarte biogeograafia kesksest probleemist (nt Brown ja Lomolino 2000,
Lomolino 2000a, Heaney 2007). Heaney (2007) sdnul peaks uus paradigma arvestama nii
kauglevi- kui ka vikareerimissiindmustega, saarestikusiseste lahknemissiindmuste ja
liikidevaheliste erinevustega. Hoolimata ilmsest vajadusest ei ole siiski joutud iihegi tervikliku
ja lihtsa uue teooriani, mis oleks valmis MacArthuri ja Wilsoni teooriat troonilt liikkama, uusi

mudeleid ja késitlusi on aga pakutud kiill.

Whittakeri jt (2008) ookeanisaarte biogeograafia diinaamiline iildteooria lisab MacArthuri ja
Wilsonile teooriale liigitekke ja muutused biogeograafiliste protsesside omavahelises
osatdhtsuses saare eluea jooksul. Sisuliselt sarnane on ka Cheni jt (2011) saarte biogeograafia
tildistatud mudel, mis samuti lisab saarte biogeograafia teooriale evolutsiooni ja seda mojutavad
faktorid ning arvestab ka saare pindala muutumisega ajas. Graveli jt (2011) troofiline saarte
biogeograafia teooria laiendab saarte biogeograafia teooriat nii, et see votab arvesse liikide

vahelisi troofilisi interaktsioone ja ei eelda liikide identsust.

Kui teised mudelid tegelevad enamasti siiski MacArthuri ja Wilsoni teooria tdiendamisega, siis
Lomolino (2000c) on saarelise zoogeograafia jaoks vilja pakkunud liigipShise teooria, mida ta
nimetab lausa alternatiiviks MacArthuri ja Wilsoni tasakaaluteooriale. Selle teooria peamiseks
eriparaks on, et see ei eclda tasakaalu tekkimist sisserdnde ja véljasuremise vahel. Lisaks
arvestab mudel liikide erinevustega immigreerumis- ja ellujadmisvoimekuses ning liikide
omavaheliste interaktsioonidega. Samas toimib see mudel vaid 6koloogilisel ajaskaalal (ei
sisalda evolutsiooni) ning on esialgu moeldud vaid zoogeograafiliste mustrite uurimiseks, kuigi

autor toonitab, et mudel ei sea otseseid piiranguid rakendamiseks ka botaanikas.



1.3. MUDELITE JA ARVUTISIMULATSIOONIDE KASUTAMINE
MAKROOKOLOOGIAS JA SAARESTIKE UURIMISEL

Saarte biogeograafias on liheks enim kasutatud meetodiks korrelatsioonide leidmine elurikkuse
parameetrite ja seda potentsiaalselt mojutanud faktorite vahel, kuid sellisel meetodil on ka
moningad puudused. Enamasti ei ole korrelatiivsete meetodite abil voimalikud kvantitatiivsed
ennustused ja tihti ei arvesta need ka mitmete faktorite vahel toimivaid voimalikke koosmdjusid
(Gotelli 2009). Seetdttu tuleb seoste leidmisel alati arvestada tdsiasjaga, et likskoik kui tugev

seos ei pruugi siiski tihendada pdhjuslikku seost uuritud muutujate vahel.

Alternatiiviks on mudelite, sealhulgas nt matemaatiliste mudelite, aga ka arvutisimulatsioonide
kasutamine. Peamisteks mudelite eclisteks peectakse nende ildistusvdimet, vOimet méérata
olulisi parameetreid ning faktoreid, samuti vGimet osutada liinkadele bioloogilistes teadmistes
ja intuitsioonis (Gavrilets ja Losos 2007). Erinevalt korrelatiivsetest meetoditest on mudeli abil
voimalik kontrollida konkreetsete protsesside ja faktorite mdju ja teha ennustusi, mida saab
vorrelda empiiriliste andmetega (Gotelli 2009). See tihendab, et kui korrelatsioon saare vanuse
ja kohaliku liigirikkuse vahel ei pruugi veel tdhendada, et just saare vanus iseenesest méangib
rolli liigirikkuse kujunemisel (selleks voib olla hoopis nt elupaikade arv, mida vanematel saartel
on rohkem), siis saades sama tulemuse, kasutades mudelit, mis vélistab muud faktorid ja
kasutab vaid saarte vanust kui muutuvat faktorit, voib juba arvata, et tegemist on pdhjusliku

seosega just saare vanuse ja liigirikkuse vahel.

Kui lihtsamaid ja keerulisemaid matemaatilisi mudeleid on nii makrodkoloogias tildisemalt kui
ka saarte biogeograafias rakendatud juba pikka aega (nt Arrhenius 1921, MacArthur ja Wilson
1967, Whittaker 2008, Chen jt 2011), siis oluliselt uuem meetod on arvutisimulatsioonide
kasutamine. Niiteks Gotelli jt (2009) on vilja pakkunud iildise simulatsioonimudeli
makrodkoloogia jaoks, millega on vdimalik uurida suurel skaalal (kontinent, bioklimaatiline
regioon) liigiteket, liikide levikut ja viljasuremisi. Nad leiavad, et selline mudel on oluliselt
parem tooriist uurimaks liigirikkust ja sellega seotud makrodkoloogilisi mustreid kui
klassikaline seoste otsimine elurikkuse parameetrite ja keskkonnategurite vahel.
Simulatsioonipdhine ldhenemine pakub Gotelli jt hinnangul uut vaatenurka liikide péritolu ja
liigirikkuse mustrite uurimisele ja voib osutuda {ihtseks raamistikuks elurikkuse gradientide

globaalsel uurimisel.

Arvutisimulatsioonide seas on omakorda erinevaid voimalusi, kuidas uuritavat siisteemi

kirjeldada. Lisaks matemaatilistele valemitele on seda voimalik teha ka lihtsate reeglitega, mis



kehtivad tiksikutele, iseseisvalt opereerivatele iiksustele ehk nn agentidele (nt isenditele, aga ka
organisatsioonidele voi gruppidele). Sellised — agendipohised simulatsioonid — moodustavad
arvutisimulatsioonide klassi, mis kasutab nende iseseisvate agentide tegutsemist ja omavahelisi
interaktsioone jdljendamaks stisteemi kui terviku toimimist (Axelrod 1997, Parker jt 2003).
Okoloogias nimetatakse agendipohiseid simulatsioone ka isendipOhisteks
arvutisimulatsioonideks ja agentideks voivad olla nditeks isendid, aga ka populatsioonid voi
osapopulatsioonid. Agendi- voi isendipohiste arvutisimulatsioonide suureks eeliseks voib
pidada seda, et vdga lihtsate reeglitega on voimalik keerukate siisteemide uurimine ja neis

stisteemides n-6 eksperimentide korraldamine.

Okoloogias on isendipdhist arvutisimulatsiooni kasutanud nt Xiao jt (2010) liigifondi, levimise
ja konkurentsi mdjude uurimiseks liigirikkuse-produktiivsuse seosele. Saarte biogeograafias on
isendipohiseid arvutisimulatsioone kasutanud nt Rosindell ja Phillimore (2011) ning Rosindell
ja Harmon (2013) elurikkuse ja biogeograafia tihendatud neutraalse teooria (Hubbell 2001)

rakendamisel sisseridnde ja viljasuremise uurimiseks saartel.

Simulatsioonide kasutamine loob samas ka uusi viljakutseid. Esiteks eeldab see teadmisi
reeglite ja tingimuste kohta, mis modelleeritavat nahtust kontrollivad (Gotelli jt 2009). Teiseks
nduab mudel alati mingil mééral lihtsustuste tegemist, et tagada selle {ildisus ja rakendatavus
erinevates olukordades. Viga keerukas mudel kirjeldaks ilmselt védga hésti iihte konkreetset
olukorda, kuid mitte enam teisi sarnaseid olukordi (nt iihte kindlat saarestikku, mitte aga koiki
ookeanisaarestikke). Lihtsustamisega tekib aga oht reaalsete tingimuste iilelihtsustamiseks ja
Seega jddb alati vOimalus mudelite ja sealhulgas arvutisimulatsioonide O6koloogilises

realistlikkuses kohklemiseks (Gavrilets ja Losos 2007).
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2. TOO EESMARGID JA HUPOTEESID

Kéesoleva magistritoo iildiseks eesmargiks oli uurida erinevate biogeograafiliste faktorite ja
protsesside osatdhtsust ookeanisaarestike seemnetaimede liigirikkuse kujunemisel, kasutades

selleks isendipohist arvutisimulatsiooni.
T66 konkreetsemateks eesméarkideks oli seejuures:

e uurida biogeograafiliste faktorite, nagu saarte pindala, vanuse ja -elupaikade
mitmekesisuse moju saarte liigirikkuse kujunemisele;

e leida nende biogeograafiliste faktorite moju liigirikkuse kujunemisele maailma kolmes
hésti uuritud ookeanisaarestikus;

e uurida evolutsiooni ja sisserdnde osatihtsust liigirikkuse kujunemisel neis saarestikes,
leides iga saarestiku jaoks sellise sisserdande ja evolutsiooni parameetrite vahekorra,
mille juures simulatsiooni tulemused annavad tegelike liigirikkuse andmetega koige
paremini korreleeruva tulemuse;

e arendada saarte biogeograafia uurimise jaoks toovahendit, mis sisaldab lisaks
sisserdnde- ja viljasuremisdiinaamikale ka liigiteket, arvestab liikidevahelisi erinevusi

ning on ruumiliselt realistlik.

T66 hiipoteesid olid jargmised.

e Saarte vanuste ja elupaikade mitmekesisuse lisamine saarte geograafiale parandab
simulatsiooni kirjeldusvoimet ehk simulatsiooni tulemuste korrelatsioon tegelike
andmetega paraneb.

e Rohkem isoleeritud saarestike puhul korreleeruvad tegelike andmetega tugevamalt
nende simulatsioonide tulemused, kus evolutsioon on suurem kui sisseranne.

e Mandrildhedaste saarestike puhul korreleeruvad tegelike andmetega tugevamalt nende

simulatsioonide tulemused, kus evolutsioon on vaiksem kui sisseranne.
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3. MATERJAL JA METOODIKA

3.1. TOO ULESEHITUS

Toos kasutati isendipohiseid arvutisimulatsioone jaljendamaks seemnetaimede liigirikkuse
kujunemist ookeanisaarestikes. T66 koosnes kahest osast. Esimeses osas kasutati lihtsustatud
omadustega hiipoteetilisi saarestikke ning leiti seoseid liigirikkuse parameetrite ja

biogeograafiliste faktorite, nagu saare pindala, vanuse ja elupaikade mitmekesisuse vahel.

Too teises osas rekonstrueeriti  voimalikke seemnetaimede liigirikkuse tekkimise
stsenaariumeid kolmes ookeanisaarestikus: Hawaii, Kanaari ja Galapagose saartel. See t66 osa
jagunes omakorda kaheks: esiteks uuriti mudeli kiitumist biogeograafiliste faktorite
jarkjargulisel lisamisel ning teiseks piiiiti leida, millise evolutsiooni ja sisserdnde vahekorra

juures korreleeruvad simulatsiooni tulemused kodige paremini tegelike liigirikkustega.

Too teise osa simulatsioonid arvestasid saarestike omavahelist vanuse erinevust, saarte
paigutust ja suuruseid, saarte vanuseid ning lihtsustatult ka elupaikade mitmekesisust saartel.
Samuti arvestas simulatsioon liikide erinevusi ja liigid said aja jooksul evolutsioneeruda. Seega
oli kasutatud mudel ruumiliselt realistlik ja tihendas 6koloogilisi ja evolutsioonilisi siindmusi.
Simulatsioon ei arvestanud saarte pindala ega elupaikade rohkuse muutumisega saare

arengutsiikli jooksul — see tdhendab, et saared olid simulatsiooni jooksul ajas muutumatud.

Mbdlema osa simulatsioonid pdhinesid ldhtekoodil, mille kirjutas professor Meelis Partel. Koik

konkreetsed simulatsioonid koostas ja andmeanaliiiisi tegi t66 autor.

3.2. KASITLETUD SAARESTIKUD

3.2.1. SAARESTIKE LUHITUTVUSTUSED

Toos kasitleti kolme hésti uuritud ookeanisaarestikku: Hawaii, Galapagose ja Kanaari saari

(joonis 1). Alljargnevalt on toodud nende saarestike liihitutvustused.

Hawaii saared

Kuuma tépi péritoluga Hawaii saared asuvad Vaikse ookeani keskel ja saarestik koosneb reast
ookeanilistest saartest, kus iga vulkaan on noorem kui sellele ahelas eelnev (Wilson 1963)
(joonis 2).
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Joonis 1. Toos kasutatud saarestike ligikaudsed asukohad. A — Hawaii saared, B — Galapagose
saared, C — Kanaari saared.

Saarestiku vanimad korged saared Kauai ja Niihau on ligikaudu 5 miljonit aastat vanad ja
noorim saar Hawaii on 0,5 miljonit aastat vana (Clague 1996, Price 2004). Geoloogilise ajaloo
jooksul on madalama ookeanitaseme korral mitmed tdnapdevased saared omavahel ithenduses
olnud: niiteks Molokai, Maui, Lanai ja Kahoolawe on minevikus moodustanud {iihtse

kompleksi Maui Nui (Price ja Elliott-Fisk 2004).

Saarestiku ldhimad maismaa-alad on Pdhja-Ameerika manner ning Markiisaared, mdlemad
asuvad saarestikust umbes 3500 km kaugusel. Molekulaarsete uurimuste pdhjal on leitud, et
Hawaii saarte taimestiku kujunemisel on liikide ldhtealadeks olnud nii PShja- kui ka Louna-
Ameerika, Aasia, Austraalia, teised Vaikse ookeani saared ja isegi Aafrika (Baldwin ja Wagner
2010, Keeley ja Funk 2011, Cantley jt 2014).

Oluliseks liigirikkuse kujunemise protsessiks on Hawaii saartel olnud ka kohapealne liigiteke
(Wagner ja Funk 1995). Sealne floora pakub ohtralt nditeid laiaulatuslikest kohapealsetest
lahknemistest: nt hdbemoddga (Argyroxiphium) grupp (Carlquist jt 2003, Cantley jt 2014),
Hawaii huuldielised (Lamiaceae) (Lindgvist ja Albert 2002) ja Hawaii lobeelialised
(Lobelioideae) (Givnish jt 2009), mis kdik on tekkinud iihe algse asustamissiindmuse tulemusel
(Cantley 2014). Hawaii 1003 looduslikust seemnetaimeliigist on saarestiku jaoks endeemsed
905 (Chiarucci jt 2010).
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Kauai

Niihau

Oahu

Molokai

Lanai Maui

Kahoolawe

Hawaii

—— 50 km

Joonis 2. Hawaii saared.

Galapagose saared

Galapagose saared asuvad 960 km kaugusel Ecuadori rannikust Vaikse ookeani idaosas ning
on samuti tekkinud laama litkumisel iile kuuma tipi (Geist 1996). Ténapdeval moodustavad
saarestiku 13 saart, mis on suuremad kui 10 km?, kuus viiksemat saart, nelikimmend ametliku
nimega laidu ja veel paljud ilma nimeta laiud (joonis 3). Saarestiku kdige vanemad saared
Espanola ja San Cristobal on ligikaudu 3 — 4 miljonit aastat vanad ning noorim saar Fernandina
on tekkinud vaid ligikaudu 50 000 aastat tagasi (Poulakakis jt 2012). San Cristobalist idas
asuvad erodeerunud veealused méied annavad aga alust arvata, et tegelikult on liigid vdinud
saarestikku saabuda juba vdhemalt 14 miljoni aasta jooksul (Werner jt 1999). Saarestiku

kesksed saared on jidaegadel omavahel iihenduses olnud (Geist 1996).

Galapagose ldhimaks maismaanaabriks ja enamiku taimeriithmade péritolualaks on Kesk- ning

Lduna-Ameerika (Tye ja Francisco-Ortega 2011).

Troopilise saarestiku kohta on Galapagos vdrdlemisi liigivaene, mis voib olla tingitud
nooremate saarte vulkaanilisest aktiivsusest ja kuivast kliimast (Chiarucci jt 2010). Galapagosel
on endeemsete taimeliikide osakaal kogu floora liigirikkusest oluliselt vaiksem kui Hawaiil —

Galapagose 439 looduslikust seemnetaimeliigist on endeemsed 141 (Chiarucci jt 2010).

14



N\ Pinta
Marchena Genayess
Santiago
Fernandina R4bida
Pinzén
Santa Cruz
Santa Fé
Isabela
San Cristobal
Tortuga
Santa Maria
Espariola
—— 20 km

Joonis 3. Galapagose saared.

Kanaari saared

Kanaari saared erinevad Hawaii ja Galapagose saartest oma mandrildheduse poolest, asudes
Aafrika mandrist vaid 110 km kaugusel. Saarestik koosneb 11 saarest ja laiust (joonis 4).
Saarestiku vanimad saared Fuerteventura ja Lanzarote on ligikaudu 15 — 20 miljonit aastat
vanad ning saarestiku noorimad saared on tekkinud vdhem kui miljon aastat tagasi (Juan jt
1998, Juan jt 2000). Vahemaad saarte vahel ning saarte ja kontinendi vahel on olnud jadaegadel
madalama veetaseme tOttu vdiksemad kui tdnapdeval ning Lanzarote ja Fuerteventura olid
viimasel jddajal 13 000 aastat tagasi omavahel tithenduses (Whittaker, Fernandez-Palacios
2007).

Valdavate Kirdetuulte ning -hoovuste tottu on enamik saarestikku asustanud liike périt kahest

voimalikust paigast: Loode-Aafrikast ja Piirenee poolsaarelt (Juan jt 2000).

Kanaari saarte mandrildhedus tdhendab, et liikide jdudmine sinna on oluliselt tdendolisem kui
viga kaugetesse isoleeritud saarestikesse (MacArthur ja Wilson 1976). Suhtelisest
mandrildhedusest hoolimata on aga ka Kanaaridel korge endeemsete liikide osakaal: 1204
looduslikust seemnetaimeliigist on saarestikule ainuomased 579 (Chiarucci jt 2010).
Kohapealse liigitekke olulisuse pdhjuseks on nii saarestiku suur vanus kui ka vahemerelise

kliima poolt kujundatud 6kosiisteemide mitmekesisus (Chiarucci jt 2010).
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\ Isla de Alagranza

N Isla Graciosa

Lanzarote

La Palma

Fuerteventura

Tenerife
La Gomera

Gran Canaria

El Hierro

—— 20 km

Joonis 4. Kanaari saared.

3.2.2. TOOS KASUTATUD ANDMED SAARESTIKE KOHTA

T66s kasutatud Hawaii saarte pindalad ja maksimaalsed korgused périnevad teosest ,,Atlas of
Hawai i (Juvik ja Juvik 1998) artikli Price 2004 kaudu. Galapagose saarte pindalad ja
maksimaalsed kdrgused périnevad Galapagose looduskaitseiihingu Galapagos Conservancy
veebilehelt www.galapagos.org. Kanaari saarte pindalad ja maksimaalsed korgused périnevad
artiklist Fernandez-Palacios ja Whittaker 2008. Lisaks mdddeti iga saare puhul kiiljepikkused
kilomeetrites Google Earth’i kaardirakenduses. Samamoodi moddeti ligikaudsed vahemaad

saarte vahel.

Andmed saarte vanuste kohta parinevad Hawaii puhul artiklist Clague 1996 artikli Price 2004
kaudu, Galapagose puhul artiklist Poulakakis jt 2012 ning Kanaaride puhul artiklitest Juan jt
2000 ja Juan jt 1998.

Vordlusandmetena saarte tegeliku seemnetaimede liigirikkuse kohta kasutati andmeid artiklist
Chiarucci jt 2010.

Koik t60s kasutatud andmed saarestike kohta on esitatud tabelis 2.
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Tabel 2. Toos kasutatud andmed saarestike kohta.

Saar Pindala Vanus Maksimaalne | Seemnetaimede | Endeemsete

(km?) (milj a) korgus (m) liigirikkus seemnetaime-
liikide arv

Hawaii (Juvik ja | (Clague (Juvik ja Juvik | (Chiarucci jt | (Chiarucci jt

saared Juvik 1998, | 1996, Price | 1998, Price | 2010) 2010)

(viide allikale) | Price 2004) 2004) 2004)

Hawaii 10433 0,6 4205 379 81

Maui 1884 2 3055 474 75

Oahu 1547 3 1220 442 133

Kauai 1431 47 1598 482 193

Lanai 364 2 1026 235 11

Molokai 674 2 1514 354 31

Niihau 180 5.2 390 66 2

Kahoolawe 116 2 452 86 2

Galapagose (Galapagos (Poulakakis | (Galapagos (Chiarucci jt | (Chiarucci jt

saared Conservancy | 2012) Conservancy 2010) 2010)

(viide allikale) | 2014) 2014)

Isabela 4670 05-08 1707 326 6

Santa Cruz 986 1,1-23 864 330 9

Fernandina 642 0,035-0,07 | 1476 166 0

Santiago 572 14-0,8 905 243 5

San Cristobal | 557 24-4 730 241 6

Floreana 173 15-2,3 640 229 8

Marchena 130 0,6 343 51 0

Pinta 60 0,7 650 131 0

Espanola 60 30-35 206 109 1

Santa Fe 24 2,9 259 71 0

Pinzon 18 13-2,7 458 105 1

Genovesa 14 0,3 64 57 0
(Fernandez- | (Juan jt 2000, | (Fernandez- (Chiarucci jt | (Chiarucci jt

Kanaari Palacios, Juan jt 1998) | Palacios, 2010) 2010)

saared Whittaker Whittaker

(viide allikale) | 2008) 2008)

Tenerife 2034 11,6 3718 804 135

Fuerteventura | 1655 20 807 406 13
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Gran Canaria | 1560 14-16 1948 745 102
Lanzarote 807 15,5 670 382 12
La Palma 708 2 2426 501 40
La Gomera 370 10 1487 518 47
El Hierro 269 <15 1501 402 17
La Graciosa 27,5 <15 266 116 0
Alegranza 10,2 <15 289 81 0

3.3. LAHTEKOOD

Koik simulatsioonid pohinesid {iihel ldhtekoodil (lisa 1), mis oli Kirjutatud R-
programmeerimiskeeles. Simulatsioone kiitati programmeerimiskeskkonnas R 3.0.1. Kasutati
arvutit protsessoriga Intel(R) Core(TM) i3-2367M CPU @ 1,40 GHz ja méluga 4,00 GB.

Keskkond ja aeg

Simulatsioonid toimusid kahemodtmelises keskkonnas, kus igal punktil on kaks voimalikku
pohiolekut: maa ja meri. Maa on keskkond, kuhu sattunud isend saab ellu jadda ja edasi levida;
meri on keskkond, kuhu sattunud isend hukkub. Kood véimaldab iga iiksiku simulatsiooni
puhul méadrata, millised positsioonid kahemdotmelises keskkonnas on maa ja millised meri ehk
kuidas saared parajasti iiksteise suhtes paiknevad. Saared defineeritakse ristkiilikutena nende

vasaku alumise ja parema iilemise nurga koordinaatide jirgi.

Maa positsioonide jaoks on maksimaalselt voimalikud 25 erinevat keskkonda, mis
defineeritakse numbritega 1 — 25 ja mis véljendub graafiliselt mingi varviga. Selles t66s kasutati

kuni viit erinevat maismaakeskkonda. Meri on defineeritud numbriga 0.

Uurimisaladena on defineeritud iseseisvad ristkiilikukujulised alad, mille liigirikkust korraga

vaadelda soovitakse. Siinsetes simulatsioonides tihtisid uurimisalad alati iiksikute saartega.
Simulatsioon toimib ajaiihikute kaupa.

Isendid ja liigid

Simulatsiooni opereerivateks iihikuteks ehk ,,agentideks® on iihe liigi poolt asustatud
minimaalsed elupaigalaigud, mida see liik ei jaga teiste liikidega. Lihtsuse mottes radgitakse

edaspidi isenditest, kuigi see ranges mdttes ei pruugi tdhendada tingimata tiksikisendeid vaid

pigem teoreetiliselt piisivat (alam)populatsiooni.
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Iga liik on defineeritud 12 tahestiku tdhest koosneva genoomi kaudu ja iga liigi koik isendid on

graafiliselt kujutatud iihte vérvi punktidena.

Geneetilises koodis tdhistab z-tdht levimisvoimet ja llejddnud tdhed vastavad tdhestiku
jarjekorras 25 elupaigale. Mida rohkem on liigi genoomis vastava elupaigaga sobivaid tdhti,
seda parem konkurent ta selles keskkonnas on (st torjub sealt vilja liigi, mille genoomis on
viahem sama tdhte). Mida rohkem on liigi genoomis z-tdhte, seda parem levija see liik on.
Selline geneetiline kood loob 16ivsuhte spetsiifilises keskkonnas tugeva konkureerimisvoime,
paljude erinevate keskkondade asustamisvdime ja levimisvdime vahel, mis vildib
»superliikide teket. Samal ajal muudab see liigid tksteisest erinevaks ja lisab mudelile

liikidevahelise konkurentsi.

Algne liigifond, sisserinne ja evolutsioon

Iga simulatsiooni alguses on saared tiihjad, st {ihtegi liiki neil ei leidu. Liigid migreeruvad
saartele viljastpoolt vaadeldavat silisteemi (see vastab reaalsuses sisserdndele véljastpoolt
saarestikku: mandrilt voi teistest saarestikest). Liigid, mis voivad viljastpoolt siisteemi
saarestikku immigreeruda, moodustavad algse liigifondi. Algsesse (véljaspool siisteemi
asuvasse) liigifondi loob simulatsioon etteantud arvu juhuslike genoomidega liike. Siinsetes

simulatsioonides loodi algsesse liigifondi 10 voi 100 liiki.

Sisserdnne saarestikku toimub mingi etteantud tdendosusega. See tdhendab, et igas ajaiihikus
piitiab saarestikku immigreeruda mingi osa algsest liigifondist. Sisserdnde parameetriks on
toendosus, et iihte positsiooni piitiab ajaithikus mingi liikk immigreeruda. Selle t66 kdigis
simulatsioonides oli sisserdnne lubatud vordselt kdigisse positsioonidesse, st et likski saar ei

olnud sisserdndajatele teistest tdendolisem maabumispaik.

Uued liigid tekivad juhuslike muutuste kaudu isendite genoomis. See n-6 evolutsioon toimub
vaid saartel, mitte viljaspool siisteemi. Seda, kui suure osa juhuslike isendite genoomis toimub
ithes ajaithikus mutatsioon, saab iga simulatsiooni puhul eraldi méérata ja seda kasutati kui

evolutsiooni Kiiruse parameetrit.
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Levimine, konkurents ja héiringud

Liigid saavad levida uute positsioonide asustamise kaudu. Levivad isendid, kuid seejuures jaéb
nende eelmine positsioon asustatuks (n-6 jarglane levib eellasisendist eemale). Igas ajaiihikus
uutesse positsioonidesse levida piitidvate isendite osakaalu koigi isendite arvust saab iga
simulatsiooni puhul eraldi méérata. Siinsetes simulatsioonides kasutati levimisparameetrit 0,4,
mis pilootkatsete jéargi tagas liikidele moistliku saartevahelise levimisvdimekuse. See tdhendab,
et igas ajatihikus piitiab 40% koigist olemasolevatest isenditest anda jdrglasi uutesse

positsioonidesse.

See, kui kaugele isend levib, soltub tema liigist ehk genoomist: mida rohkem on selles z-tihte,
seda kaugemale ta eellasisendist maanduda piitiab. Levimine on vdimalik 360 kraadi raadiuses
timber eellasisendi. Levimisvdimekus liigi populatsioonis on negatiivse binomiaalse jaotusega,
st et enamik isendeid levivad ldhemale ning vihesed kaugele. Kui liigi genoomis 0n iiks z-téht,
siis levivad isendid maksimaalselt 50 iihikut, enamik isendeid aga vaid paar ihikut. Kui
genoomis on koik z-tdhed, siis on vihesed isendid voimelised levima kuni 180 tihikut, enamik
kuni 40 tihikut.

Juhul kui liik satub pérast levimist punkti, mis on maa (mitte meri) ning asustamata, jaab ta seal
piisima. Juhul Kui ta satub punkti, mis on asustatud teise liigi poolt, mille genoomis on vihem
sellele keskkonnale vastavat tdhte, tdrjub ta eelmise liigi sealt vilja ning jadb samuti piisima.
Juhul kui ees on liik, mille genoomis on rohkem sellele keskkonnale vastavat tihte, ei jad uus
litk seal piisima ja levimine on olnud ebaedukas. Kui mdlemal liigil on vordselt antud
keskkonnaga sobivat tdhte, on juhuslik, kumb neist piisima jddb. Samasugune

konkurentsiskeem kehtib ka viljastpoolt saarestikku immigreeruvatele liikidele.

Igas ajaiihikus kaob mingi osa isenditest. Kui suur osa koigist isenditest kaob, saab iga
simulatsiooni puhul eraldi méérata ning seda kasutati hdiringu parameetrina. Koigis siinsetes
simulatsioonides kasutati hiiringuparameetrit 0,1, mis tdhendab, et 10% koigist isenditest kadus

igas ajaiihikus.

Simulatsioonide parameetrid koos t66s kasutatud vahemikega on kokkuvotlikult toodud tabelis
3.
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Tabel 3. Simulatsioonide parameetrid ja t66s kasutatud vahemikud.

Parameeter Selgitus Kasutatud vahemik

sisserdanne tdendosus, et tihte positsiooni | 0,001 - 0,1
pliiab ajaiihikus mingi liik

immigreeruda

evolutsioon kui suure osa  koigi | 0,001-0,1
olemasolevate isendite
genoomis  toimub  iihes

ajalihikus mutatsioon

levimine kui  suur osa  koigist | 0,4
olemasolevatest isenditest
piitiab ajaiihikus anda jarglasi
uutesse positsioonidesse

hdiring kui  suur osa  koigist | 0,1

olemasolevatest isenditest

ajatihikus kaob
simulatsiooni kestus kestus ajatihikutes 320 — 2000
liike algses liigifondis olemasolevate liikide arv | 10 —-100

viljaspool uuritavat siisteemi

Iga liigi kohta salvestatakse tema genoom ja fenotiitip (varvi RGB-kood) ning vastavad andmed
on péritavad tabelina. Samamoodi on tabelina péritav ka informatsioon iga punkti kohta (selle
X- ja y-koordinaat, keskkond, millise uurimisala osa see on ning milline liik seda parajasti
asustab) ning informatsioon uurimisalade ja kogu siisteemi liigirikkuse ja neoendeemide arvu
kohta igal ajaiihikul. Saare neoendeemid on liigid, mis ei ole joudnud levida kaugemale saarelt,
millel nad tekkinud on. Too6s kirjeldatud simulatsioonide véljundina kasutati tabelit
uurimisalade liigirikkuste ja neoendeemide arvudega. Edaspidi nimetatakse t60s

neoendeemseid liike endeemideks.
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3.4. LABIVIIDUD SIMULATSIOONID

3.11.1. BIOGEOGRAAFILISTE FAKTORITE OLULISUS LIIGIRIKKUSE KUJUNEMISEL:
HUPOTEETILISED SAARESTIKUD

Selles t66 osas uuriti saarte liigirikkuse ja endeemide arvu sdltumist kolmest biogeograafilisest
tegurist: saare suurusest, saare vanusest ning elupaikade mitmekesisusest. Selleks kasutati
kolme erinevat simulatsiooni fiktiivsete saarestikega. Igas simulatsioonis oli saarestikus viis
saart. Igas simulatsioonis varieerus saarte vahel iihe teguri vaéartus. Esimeses simulatsioonis
varieerus saarte suurus, teises simulatsioonis nende vanus ja kolmandas keskkondade (ehk

elupaikade) arv saarel. Teised tegurid olid kdigi saarte jaoks vordsed.

Lisaks uuriti liigirikkuse ja endeemide arvu soltumist saarelisusest. Selleks tehti neljas
simulatsioon, kus oli {iks suur saar, mille pindala oli vordne esimese simulatsiooni saarestiku
kogupindalaga, ja vorreldi esimese ja neljanda simulatsiooni kdigus tekkivat kogu liigirikkust.
Kdigis neljas simulatsioonis kasutatud konstantsed parameetrid on esitatud tabelis 4.

Simulatsioonide koodid on antud lisas 2.

Tabel 4. T66 esimese osa simulatsioonides kasutatud konstantsed parameetrid.

hairing 0,1
levi 0,4
evolutsioon 0,01
sisserdnne 0,01

simulatsiooni kestus 500

liike algses liigifondis | 10

Simulatsioonides, kus saarte pindala oli vordne, oli iga saare pindala 15x15=225 ruutiihikut.
Kdigi saarte pindala kokku oli 1125 pindalaiihikut. Esimeses simulatsioonis saarte pindala
varieerus — pindalad olid 5x5, 10x10, 15x15, 20x20 ja 25x25 tihikut. Kdigi saarte pindala selles
simulatsioonis oli kokku 1375 pindalaiihikut. Saared paiknesid esimeses kolmes simulatsioonis

iksteisest 20 tihiku kaugusel.

Kdigi simulatsioonide kestuseks oli 500 ajaiihikut. Simulatsioonides, kus saarte vanus ei
varieerunud, olid koik viis saart kogu selle aja jooksul olemas. Teises simulatsioonis, kus saarte
vanus varieerus, oli alguses olemas iiks saar ning iga saja ajaiihiku jarel tekkis iiks saar juurde,

nii et saarte vanused olid simulatsiooni lopuks 500, 400, 300, 200 ja 100 ajatihikut.
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Simulatsioonid, milles elupaikade arv saarel ei olnud muutuvaks teguriks, oli koigil saartel iiks
keskkond. Esimeses simulatsioonis, kus elupaikade arv saarel varieerus, oli esimesel saarel {iks,
teisel kaks, kolmandal kolm, neljandal neli ja viiendal viis keskkonda. Keskkonnad asetsesid
vordpindsete voonditena iiksteise korval. Kokkuvdtlikult on saarte omadused simulatsioonides

esitatud tabelis 5.

K&iki simulatsioone tehti selles t60 osas 10 sOltumatut kordust.

Tabel 5. Saarte omadused t60 esimese osa simulatsioonides.

Simulatsioon nr |1 2 3 4
Uuritav tegur pindala vanus elupaikade arv saarelisus
Saarte arv 5 5 5 1

Saarte pindalad |varieerus 25 -|koigil saartel | koigil saartel 225, |koigil saartel 225,

(pindalaiihikut) | 625, kokku | 225, kokku | kokku 1125 kokku 1125
1375 1125

Saarte vanused |koik saared 500 |varieerus 100 - |koik saared 500 500

(ajatihikut) 500

Saartevaheline |20 20 20 0

kaugus

(pikkusiihikut)

Keskkondade  |koigil saartel 1 | koigil saartel 1 |varieerus 1 -5 1

arv saarel

3.4.2. OOKEANISAARESTIKE LIIGIRIKKUSE TEKKIMINE: TEGELIKE SAARESTIKE
MUDELID

Selles t66 osas tehti simulatsioone kolme héstiuuritud ookeanisaarestiku — Hawaii, Galapagose
ja Kanaaride — voimalike liigirikkuse tekkimise protsesside ja neid protsesse mojutavate
keskkonnategurite uurimiseks. Simulatsioonidesse kaasati koik ookeanisaared suurusega
vihemalt 10 km? (Hawaii saarestikus 8 saart, Galapagose saarestikus 12 saart, Kanaari
saarestikus 9 saart) ja need lihtsustati ristkiilikuteks. Selline lihtsustus oli vajalik selleks, et

oleks vdimalik iga uurimisala defineerida vaid kahe punkti abil. Uks ruutithik simulatsiooni
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keskkonnas vastas 2,4 ruutkilomeetrile, mis tulenes sellest, et etaloniks vdeti 60 km? suurune
Kanaari saarestiku saar Espanola, mille suurusena simulatsioonis kasutati 25 ruutiihikut. Sellest
omakorda tulenes, et iiks pikkusiihik vastas ligikaudu 1,55 kilomeetrile. Eelkdige peeti silmas
saarte pindalade omavahelist diget (tegelikkusele vastavat) proportsiooni, voimaluse piires ja
kui see ei takistanud pindala digsuse tagamist, jélgiti ka saarte kiiljepikkuste proportsioone, mis
moddeti Google Earth’i kaardirakenduse abil. Saared paigutati keskkonda voimalikult tépselt
tegelikkusele vastavalt (joonised 5 — 7). Selleks moddeti Google Earth’i kaardirakenduse abil
saarte omavahelised kaugused ja kasutati eespool mainitud modtkava 1 pikkusiihik=1,55 km.
Kuna tegelikkuses ei ole saared ristkiilikud ning kahe saare omavaheline kaugus vdib
erinevatest punktidest mdddetuna oluliselt varieeruda, oli mdningane lihtsustamine Siiski

vajalik ka saarte paigutamisel.

250
I

200
|
=

150
I

50

T T T T T T T
0 50 100 150 200 250 300

Joonis 5. Hawaii saarte paiknemine simulatsiooni keskkonnas. Graafiku telgedeks on
ruumimadtmed.
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1

50
1
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Joonis 6. Kanaari saarte paiknemine simulatsiooni keskkonnas. Graafiku telgedeks on
ruumimoodtmed.
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Joonis 7. Galapagose saarte paiknemine simulatsiooni keskkonnas. Graafiku telgedeks on
ruumimodtmed.

Kolme saarestiku simulatsioone lasti joosta vastavalt saarestike (vanima simulatsiooni kaasatud
saare) tegelikele vanustele nii, et 1 ajaiihik simulatsioonis vastas 10 000 tegelikule aastale.
Seega olid simulatsioonide kestused Galapagose puhul 320, Hawaii puhul 520 ja Kanaaride
puhul 2000 ajaiihikut.

Tegelike saarestike kohta tehtud simulatsioonide koodid on antud lisas 3. lga erinevat
simulatsiooni tehti kolm sdltumatut kordust. Uhe korduse jaoks kulus arvuti tddaega kuni viis

O00pdeva, mistdttu ei olnud suurem korduste arv selles t66 osas voimalik.

3.4.2.1. Biogeograafiliste faktorite jarkjirguline lisamine simulatsioonile

Esimesena uuriti kolme teguri — saarte geograafia (suurus ja omavaheline paigutus), vanuse ja
elupaikade mitmekesisuse — moju liigirikkuse kujunemisele. Selleks tehti iga saarestiku kohta
neli simulatsiooni, millesse oli kaasatud erinev arv ja kombinatsioon biogeograafilisi tegureid.

Koigis neljas simulatsioonis kasutatud konstantsed parameetrid on esitatud tabelis 6.
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Tabel 6. Biogeograafiliste faktorite jarkjargulisel lisamisel kasutatud konstantsed parameetrid.

hiiring 0,1
levi 0,4
evolutsioon 0,01
sisserdnne 0,01
liike algses liigifondis | 100

Esimene simulatsioon: saarte geograafia

Selles simulatsioonis oli ainsaks saarte liigirikkust potentsiaalselt mojutavaks teguriks saarte
geograafia ehk suurus ja paigutus ruumis. Kuigi voib arvata, et tdendoliselt tuleneb saarte
geograafia moju peaasjalikult saarte suurusest, ei ole korrektne siin tegurina késitleda ainult
saarte suurust, kuna ei olnud elimineeritud saarte omavahelise paigutuse moju. Néiteks voib
eeldada, et saarestiku keskel asuval véiksel saarel on liigirikkus monevdrra suurem kui sama

vaiksel, ent saarestiku servas paikneval saarel.

Muud tegurid, nagu saarte vanus ja elupaikade arv, olid koigil lihe saarestiku saartel
tthesugused: koik iihe saarestiku saared olid voimalikele migrantidele eksponeeritud vastavalt
saarestikule 320, 520 v&i 2000 ajaiihikut ning kodigi maismaa positsioonide keskkond oli

ithesugune.

Teine simulatsioon: saarte geograafia ja vanus

Selles simulatsioonis lisati saarte geograafiale saarte vanus, st saartel lasti juurde tekkida
simulatsiooni jooksul. Simulatsioon kokku jooksis endiselt sama kaua (ehk 325, 520 ja 2000
ajatihikut), ent koik saared ei olnud kogu aja voimalikele migrantidele eksponeeritud. Saarte
vanuste arvestamisel ldhtuti tiksikute saarte vanustest vastavalt eespool mainitud allikatele (vt
tabel 2). Kui saarte vanused olid algallikas antud vahemikena, kasutati simulatsioonis vahemike

aritmeetilisi keskmisi.

Kolmas simulatsioon: saarte geograafia ja elupaikade mitmekesisus

Selles simulatsioonis lisati saarte geograafiale lihtsustatud kujul elupaikade mitmekesisus
saarel. Et elupaikade mitmekesisus on enamasti seotud saare korgusega (kdrgemal saarel on
rohkem erinevaid tingimusi) (Van der Werff 1983), lahtuti saarte jagamisel {ihe ja kahe
keskkonnaga saarteks nende maksimaalsest kdrgusest. Teine keskkond lisati kdigile saartele,
mille maksimaalne korgus oli vdhemalt 1500 m, aga ka Galapagose saarestiku saarele

Fernandina, mille maksimaalne kdrgus on 1476 m (Galapagos Conservancy 2014), kuna kdik
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tilejddnud Galapagose saared peale Isabela ja Fernandina on alla 1000 m kdrged ja on pdhjust
arvata, et Fernandina sarnaneb elupaikade poolest pigem Isabelaga kui madalate saartega.
Enamasti lisati teine keskkond saare keskele, kuid Hawaii saarestiku Molokai saarel maératleti
pool saart iihe keskkonnana ja pool saart teise keskkonnana. Seda seetdttu, et tegemist on kitsa

saarega, mille liks pool on ka tegelikkuses oluliselt korgem kui teine.

Neljas simulatsioon: saarte geograafia, vanus ja elupaikade mitmekesisus
Selles simulatsioonis toodi eespool kirjeldatud meetodil saarte geograafiale juurde nii saarte

vanus kui ka elupaikade mitmekesisus.

3.4.2.2. Sisserande ja evolutsiooni osatihtsus liigirikkuse kujunemisel

Teiseks uuriti koigi saarestike puhul sisserdnde ja evolutsiooni mdju liigirikkuse kujunemisele.
Selleks kasutati simulatsiooni, kus olid olemas nii saarte geograafia, vanus kui ka korgus ning
varieeriti sisserdnde ja evolutsiooni parameetreid. Koigis simulatsioonides kasutatud
konstantsed parameetrid on esitatud tabelis 7. Evolutsiooni ja sisserdnde puhul kasutati
mdlemal kolme erinevat vaartust — 0,001; 0,01; 0,1 —, mida kombineeriti kdigis voimalikes
kombinatsioonides. Kombinatsiooni 0,01 ja 0,01 tulemustena kasutati eelmise alaosa
simulatsioonide tulemusi. Seega tehti lisaks kaheksa simulatsiooni iga saarestiku kohta. lga

simulatsiooni kohta tehti omakorda kolm sdltumatut kordust.

Tabel 7. Sisserdnde ja evolutsiooni osatidhtsuse uurimisel kasutatud konstantsed parameetrid.

hiiring 0,1
levi 04
liike algses liigifondis | 100

3.5. ANDMETOOTLUS

Andmetootlus tehti programmiga Microsoft Excel 2013. Enne statistilist analiiiisi voeti iga
saare liigirikkusest ja endeemide arvust kiimnendlogaritm ja arvutati korduste aritmeetiline
keskmine. Too6 teises osas viidi liigirikkused ja endeemide arvud enne kiimnendlogaritmi
arvutamist kujule x+1 (kus x on liigirikkus voi endeemide arv), mis oli vajalik, et kaasata need
tulemused, mille véértus oli 0. Kuna t66 esimeses osas ei tulnud mitte {ikski tulemus 0 ja t60
esimese ja teise osa tulemusi omavahel ei vorreldud, puudus esimeses osas vajadus selliseks

transformatsiooniks.
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To66 esimeses osas leiti kolme esimese simulatsiooni puhul korrelatsioonikordaja simulatsiooni
kaigus saadud liigirikkuse ning varieeruva biogeograafilise teguri, samuti endeemide arvu ja
varieeruva biogeograafilise teguri vahel. Selleks kasutati Exceli funktsiooni CORREL.

V(df)

Korrelatsioonikordajast arvutati t-statistik valemi r x =—== jargi (r — korrelatsioonikordaja,

Ja-r?)
df — vabadusastmete arv (=saarte arv - 2)). T-statistikust arvutati omakorda seose statistiline
olulisus (p), kasutades Studenti kahepoolset t-testi. P-vdirtuse arvutamiseks t-statistikust
kasutati Exceli funktsiooni TDIST.

Saarelisuse olulisuse hindamiseks leiti Studenti kahepoolse t-testi abil erinevus kahe riihma
(iihe suure saare liigirikkuse ja saarestiku kogu liigirikkuse) vahel. Selleks kasutati Exceli
funktsiooni TTEST.

Too teises osas leiti korrelatsioonid simulatsioonide tulemuste ja vastava saarestiku tegelike
andmete vahel. Seejuures ei peetud oluliseks mitte seda, et simulatsiooni tulemused ja tegelikud
andmed oleksid vordsed, vaid et nende vahel esineks seoks. Esiteks leiti kdigi simulatsioonide
kohta Kkorrelatsioonikordaja simulatsiooni tulemusel saadud liigirikkuse ning tegeliku
liigirikkuse vahel, samuti simulatsiooni tulemusel saadud endeemide arvu ja tegeliku
endeemide arvu vahel. Korrelatsioonikordajast arvutati t-statistiku abil ka seoses statistiline

olulisus (p).

Teiseks leiti iga saare jaoks kiimnendlogaritm endeemsete ja mitte-endeemsete liikide suhtest
(ehk log-suhe) ning seejédrel arvutati korrelatsioonikordaja vastavate simulatsioonitulemuste ja
tegelike andmete vahel. Log-suhe iseloomustab elurikkuse koosseisu ehk seda, kui paljud
looduslikud liigid on saare endeemid. Kui log-suhe on positiivne, on endeeme rohkem kui
mitte-endeeme; kui see on negatiivne, siis vastupidi. Seega on see analoog protsendile, kuid

sobib statistiliseks analiilisiks paremini, kuna ei ole fikseeritud 0 ja 100 vahele.

Korrelatsioon, t-statistik ja p-véartus arvutati samamoodi nagu to6 esimeses osas.
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4. TULEMUSED

4.1. BIOGEOGRAAFILISTE FAKTORITE OLULISUS LIIGIRIKKUSE
KUJUNEMISEL: HUPOTEETILISED SAARESTIKUD

Simulatsioonis, kus varieerus saare pindala, korreleerus nii liigirikkus kui ka endeemide arv
tugevalt positiivselt saare pindalaga. Korrelatsioon liigirikkuse ja saare pindala vahel oli 0,996

(p=0,0003) ja korrelatsioon endeemide arvu ja saare pindala vahel oli 0,995 (p=0,0005).

Simulatsioonis, kus varieerus elupaikade arv, esines peaaegu Sama tugev positiivne
korrelatsioon elupaikade arvu ja liigirikkuse (r=0,985, p=0,0022) ning elupaikade arvu ja
endeemide arvu vahel (r=0,988, p=0,0016).

Statistiliselt olulist korrelatsiooni ei leitud saarte vanuse ning liigirikkuse (r=-0,616; p=0,2690)
ega saarte vanuse ning endeemide arvu vahel (r=-0,616; p= 0,2690).

Uhe suure saare ning sama suure kogupindalaga viiest erineva suurusega saarest koosneva
saarestiku liigirikkuse vordlemisel t-testi abil leiti statistiliselt oluline erinevus (t=4,38;
p=0,0004), kusjuures saarestiku kogu liigirikkus oli suurem kui tihe suure saare liigirikkus

(kiimne korduse keskmine liigirikkus oli vastavalt 80,6 ja 105,7 liiki).

4.2. OOKEANISAARESTIKE LIIGIRIKKUSE TEKKIMINE: TEGELIKE
SAARESTIKE MUDELID

4.2.1. Biogeograafiliste faktorite jarkjarguline lisamine simulatsioonile

Hawaii saared

Kaigi simulatsioonide tulemused korreleerusid positiivselt tegelike liigirikkuse andmetega ning
koik seosed osutusid statistiliselt olulisteks. Simulatsiooni liigirikkuse korrelatsioon tegeliku
liigirikkusega jdi vahemikku 0,719 — 0,784, p-véddrtused vahemikku 0,0212 — 0,0445.
Endeemide arvu korrelatsioon tegelike andmetega jai vahemikku 0,784 — 0,851 ning p-
vaartused vahemikku 0,0074 — 0,0213. Nii kogu liigirikkus kui ka endeemsete liikide arv
korreleerusid péris andmetega koige paremini kolmandas simulatsioonis, kus saarte
geograafiale oli lisatud saarte elupaikade mitmekesisus (joonised 8 — 9, tabel 8). Tulemuste
paarikaupa vordlemisel on niha, et elupaikade mitmekesisuse lisamine parandas seost nii koos
vanusega kui ka ilma. Seevastu vanuse lisamine ei muutnud korrelatsiooni oluliselt paremaks

vOi isegi pigem vidhendas seda.
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Joonis 8. Hawaii tegeliku ja simulatsiooni liigirikkuse korrelatsioon kolmandas simulatsioonis.
r=0,784 p=0,0212.
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Joonis 9. Hawaii tegeliku ja simulatsiooni endeemide arvu korrelatsioon kolmandas
simulatsioonis. r = 0,851 p = 0,0074.

Tabel 8. Hawaii elurikkuse vastavus tegelikele andmetele biogeograafiliste faktorite
jarkjargulisel lisamisel. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus Kirjas.

Liigirikkus Endeemide arv

r p r P
1. simulatsioon: vanuseta, | 0,719 0,0445 0,787 0,0204
elupaikade mitmekesisuseta
2. simulatsioon: vanusega, | 0,732 0,0388 0,784 0,0213
elupaikade mitmekesisuseta
3. simulatsioon: vanuseta, | 0,784 0,0212 0,851 0,0074
elupaikade mitmekesisusega
4. simulatsioon: vanusega, | 0,781 0,0222 0,803 0,0165
elupaikade mitmekesisusega
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Galapagose saared

Koigi simulatsioonide tulemused olid positiivses korrelatsioonis tegelike liigirikkuse
andmetega ning kdik seosed osutusid statistiliselt olulisteks. Liigirikkuse korrelatsioon tegelike
andmetega jai vahemikku 0,806 — 0,834, p-vairtused vahemikku 0,0008 — 0,0015. Endeemide
arvu Kkorrelatsioon tegelike andmetega jdi vahemikku 0,630 — 0,830 ning p-védartused
vahemikku 0,0008 — 0,0281. Kogu liigirikkus korreleerus tegelike andmetega kodige paremini
teises simulatsioonis, kus saarte geograafiale olid lisatud saarte vanused (tabel 9, joonis 10).
Endeemide arv korreleerus tegelike andmetega kdige paremini neljandas simulatsioonis (tabel
9, joonis 11). Silmatorkav on vanuse korrelatsiooni parandav roll endeemide puhul, kus nii
korgusega kui ilma on vanusega variandi korrelatsioon tidhelepanuvédrselt suurem kui ilma

vanuseta simulatsioonil.

Tabel 9. Galapagose elurikkuse vastavus tegelikele andmetele biogeograafiliste fakorite
jarkjargulisel lisamisel. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus kirjas.

Liigirikkus Endeemide arv

r p r p
1. simulatsioon: vanuseta, | 0,825 0,0009 0,678 0,0153
elupaikade mitmekesisuseta
2. simulatsioon: vanusega, | 0,834 0,0008 0,829 0,0008
elupaikade mitmekesisuseta
3. simulatsioon: vanuseta, | 0,806 0,0015 0,630 0,0281
elupaikade mitmekesisusega
4, simulatsioon: vanusega, | 0,819 0,0011 0,830 0,0008
elupaikade mitmekesisusega
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Joonis 10. Galapagose tegeliku ja simulatsiooni liigirikkuse korrelatsioon teises simulatsioonis.
r=0,834 p=0,0008.

31



Saarele endeemsete liikide arv

1,2

Santa Cruz

-
® Floreana  san Cristobal

€] ® Isabela

0,8
Santiago

0,6

0,4 Pinzon

Fernandina ® ® Espanola

Log tegelik endeemide arv

0,2 Pinta

Santa Fe

0O e [ ® Marchena
0 0,5 1 1,5 2 2,5

Log simulatsiooni endeemide arv

Joonis 11. Galapagose tegeliku ja simulatsiooni endeemide arvu korrelatsioon neljandas
simulatsioonis. r = 0,830 p = 0,0008.

Kanaari saared

Kdigi simulatsioonide tulemused korreleerusid positiivselt tegelike liigirikkuse andmetega ning
koik seosed osutusid statistiliselt olulisteks. Vorreldes kolme saarestikku omavahel,
korreleerusid Kanaaride simulatsioonide tulemused koige paremini tegelike andmetega.
Liigirikkuse korrelatsioon tegeliku liigirikkusega jdi vahemikku 0,909 — 0,964 ja p-vaartused
vahemikku 0,00003 — 0,0007. Endeemide arvu korrelatsioon tegelike andmetega jdi vahemikku
0,848 — 0,924 ning p-vairtused vahemikku 0,0004 — 0,0039. Nii kogu liigirikkus kui ka
endeemide arv korreleerusid liigirikkuse andmetega kdige paremini 4. simulatsioonis, kus
saarte geograafiale olid lisatud saarte vanused ja korgused (tabel 10, joonised 12 — 13). Kdige
ndrgem oli korrelatsioon 1. simulatsioonis (ilma vanuse ja kdrguseta) ning nii saarte korgus kui
ka vanus parandasid korrelatsioone tegelike andmetega lisatuna saarte geograafiale ka

ithekaupa.
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Tabel 10. Kanaaride elurikkuse vastavus tegelikele andmetele biogeograafiliste fakorite
jarkjargulisel lisamisel. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus kirjas.

Liigirikkus Endeemide arv
r P r p
1. simulatsioon: vanuseta, elupaikade | 0,909 0,0007 0,848 0,0039
mitmekesisuseta
2. simulatsioon: vanusega, elupaikade | 0,937 0,0002 0,896 0,0011
mitmekesisuseta
3. simulatsioon: vanuseta, elupaikade | 0,943 0,0001 0,897 0,0011
mitmekesisusega
4. simulatsioon: vanusega, elupaikade | 0,964 0,00003 0,924 0,0004
mitmekesisusega
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Joonis 12. Kanaaride tegeliku ja simulatsiooni

simulatsioonis. r = 0,964 p = 0,00003.
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Joonis 13. Kanaaride tegeliku ja simulatsiooni endeemide arvu korrelatsioon neljandas

simulatsioonis. r = 0,924 p =0,0004.
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4.2.2. Sisserdnde ja evolutsiooni osatihtsus liigirikkuse kujunemisel

Hawaii saared

Koigi liheksa simulatsiooni tulemusel saadud liigirikkus ja endeemide arv korreleerusid

positiivselt tegelike andmetega ja seosed olid statistiliselt olulised. Liigirikkuse korrelatsioon

tegeliku liigirikkusega jdi vahemikku 0,728 — 0,801 ja p-vaartused vahemikku 0,0168 — 0,0405.

Kogu liigirikkus korreleerus tegelike andmetega kdige tugevamalt simulatsioonis, kus

evolutsioon oli suur (0,1) ja sisserdnne viike (0,001) (tabel 11, joonis 14). Sellest vaid veidi

véaiksem oli korrelatsioon veel neljas simulatsioonis, millest ihes oli sisserdnne evolutsioonist

madalam (sisserdnne 0,01 ja evolutsioon 0,1). Teistes olid need parameetrid kas vordselt 0,01

voi oli sisserdnne suur (0,1) ning evolutsioon sellest vdiksem (0,001 voi 0,01).

Tabel 11. Hawaii kogu liigirikkuse vastavus tegelikele andmetele erinevate sisserdnde ja

evolutsiooni védrtuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus kirjas.

Sisseridnne 0,001 0,01 0,1
Evolutsioon |r p r p r p
0,001 0,745 0,0339 | 0,728 0,0405 0,786 0,0209
0,01 0,759 0,0289 | 0,781 0,0222 0,796 0,0182
0,1 0,801 0,0168 | 0,791 0,0194 0,771 0,0251
Saare liigirikkus

3,1

2,9 Kauai

2,7 Molokai Hawaii
5 o
_j‘_é 2,5
273
€21
3
{9 #® Kahoolawe
S ® Niihau

1,7

1,5

1 1,5 2 2,5 3 3,5

Log simulatsiooni liigirikkus

Joonis 14. Hawaii tegeliku ja simulatsiooni liigirikkuse korrelatsioon simulatsioonis, kus

evolutsioon oli suur ja sisserdnne viike. r=0,801 p=0,0168.
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Endeemide arvu korrelatsioon tegelike andmetega jdi vahemikku 0,796 — 0,883 ning p-
vadrtused vahemikku 0,0037 — 0,0182. Teistest margatavalt tugevama korrelatsiooni andsid
need simulatsioonid, kus evolutsioon oli viike (0,001) ja sisserdnne viike voi keskmine (0,001

voi 0,01) (tabel 12, joonis 15).

Tabel 12. Hawaii endeemide arvu vastavus tegelikele andmetele erinevate sisserdnde ja
evolutsiooni vaartuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus Kirjas.

Sisserinne 0,001 0,01 0,1

Evolutsioon | r p r p r p
0,001 0,883 0,0037 | 0,853 0,0071 0,801 0,0169
0,01 0,818 0,0132 | 0,803 0,0165 0,796 0,0182
01 0,831 0,0106 | 0,827 0,0114 0,804 0,0162

Endeemsete liikide arv
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Log tegelik endeemide arv
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Joonis 15. Hawaii tegeliku ja simulatsiooni endeemide arvu korrelatsioon simulatsioonis, kus
nii evolutsioon kui ka sisseranne olid vdiksed. r= 0,883 p = 0,0037.

Endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhte korrelatsioon tegelike andmetega oli teistest
tugevam simulatsioonis, kus sisserdnne oli vdike (0,01) ja evolutsioon suur (0,001) (tabel 13,
joonis 16). Tugevuselt jargnesid sellele korrelatsioonid simulatsioonis, kus sisserdnne oli viike
(0,001) ja evolutsioon keskmine (0,01) ning simulatsioonis, kus sisserdnne oli keskmine (0,01)

ja evolutsioon suur (0,1). Statistiliselt oluliseks ei osutunud korrelatsioonid simulatsioonides,
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kus nii sisserdnne kui ka evolutsioon olid vaiksed (0,001) ega mitte {iheski simulatsioonides,

kus sisserdnne oli suur (0,1).

Tabel 13. Hawaii endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhte vastavus tegelikele
andmetele erinevate sisseridnde ja evolutsiooni vairtuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on
antud paksus kirjas. Statistiliselt mitteolulised korrelatsioonikordajad on antud kaldkirjas.

Sisserinne | 0,001 0,01 0,1

Evolutsioon | r p r p r P
0,001 0,677 0,0652 | 0,757 0,0295 | 0,648 0,0821
0,01 0,851 0,0073 | 0,745 0,0338 | 0,391 0,3382
0,1 0,911 0,0016 | 0,904 0,0021 | 0,381 0,3517
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Joonis 16. Hawaii tegeliku ja simulatsiooni endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhe
simulatsioonis, kus evolutsioon oli suur ja sisserdnne vdike. r=0,911 p=0,0016.

Galapagose saared

Koigi tiheksa simulatsiooni tulemusel saadud liigirikkus ja endeemide arv korreleerusid
positiivselt tegelike andmetega. Liigirikkuse Kkorrelatsioon tegeliku liigirikkusega jai
vahemikku 0,713 — 0,898 ja p-véartused vahemikku 0,0001 — 0,0092. Teistest méarkimisvéaarselt
tugevam oli korrelatsioon simulatsioonis, kus evolutsioon oli keskmine (0,01) ja sisserdnne
vaike (0,001) (tabel 14, joonis 17). Tugevuselt jargmise korrelatsiooni andis simulatsioon, kus
evolutsioon oli suur (0,1) ja sisseranne keskmine (0,01). Juhul kui evolutsioon oli viike (0,001),

oli parim tulemus simulatsioonis, kus sisserénne oli samuti vdikseim. Norgimad korrelatsioonid
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esinesid simulatsioonides, kus evolutsioon oli viike (0,001) ja sisserdnne keskmine (0,01) voi
suur (0,1).

Tabel 14. Galapagose kogu liigirikkuse vastavus tegelikele andmetele erinevate sisserdnde ja
evolutsiooni véartuste juures. Tugevaim korrelatsioon on antud paksus kirjas.

Sisseridnne 0,001 0,01 0,1

Evolutsioon r p r p r p
0,001 0,790 0,0023 | 0,713 0,0092 0,751 0,0048
0,01 0,898 0,0001 | 0,819 0,0011 0,822 0,0010
0,1 0,829 0,0008 | 0,842 0,0006 0,829 0,0008
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Joonis 17. Galapagose tegeliku ja simulatsiooni liigirikkuse korrelatsioon simulatsioonis, kus
evolutsioon oli keskmine ja sisserdnne viike. r = 0,898 p =0,0001.

Endeemide arvu korrelatsioon tegelike andmetega jdi vahemikku 0,756 — 0,910 ning p-
védrtused vahemikku <0,0001 — 0,0044. Korrelatsioon tegelike andmetega oli kdige tugevam
simulatsioonis, kus evolutsioon oli suur (0,1) ja sisserdnne viike (0,001) (tabel 15, joonis 18).
Teised tugevad korrelatsioonid esinesid simulatsioonides, kus evolutsioon oli keskmine (0,01)
ja sisserdnne viike (0,001) ning evolutsioon viike (0,001) ja sisserdnne suur (0,1).Teistest
margatavalt ndrgemad olid korrelatsioonid neis variantides, kus evolutsioon ja sisserdnne olid

kas tihtviisi suured (0,1 ja 0,1) voi iihtviisi vdga véiksed (0,001 ja 0,001).
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Tabel 15. Galapagose endeemide arvu vastavus tegelikele andmetele erinevate sisserdnde ja
evolutsiooni vadrtuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus kirjas.

Sisseridnne 0,001 0,01 0,1
Evolutsioon |r p r p r p
0,001 0,760 0,0041 0,817 0,0012 0,887 0,0001
0,01 0,880 0,0002 0,830 0,0008 0,806 0,0015
0,1 0,910 <0,0001 | 0,828 0,0009 0,756 0,0044
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Joonis 18. Galapagose tegeliku ja simulatsiooni endeemide arvu korrelatsioon simulatsioonis,

kus evolutsioon oli suur ja sisserdnne vdike. r=0,910 p<0,0001.

Endeemste ja mitte-endeemsete liikide osakaal korreleerus tegelike andmetega koige

tugevamalt simulatsioonis, kus sisserdnne oli véike (0,001) ja evolutsioon keskmine (0,01)

(tabel 16, joonis 19) ning simulatsioonides, kus sisserdnne oli keskmine (0,01) ja evolutsioon

viike (0,001) v&i keskmine (0,01) (tabel 16).

Tabel 16. Galapagose endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhte vastavus tegelikele
andmetele erinevate sisserdnde ja evolutsiooni vaértuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on

antud paksus Kirjas.
Sisserianne | 0,001 0,01 0,1
Evolutsioon | r p r p r P
0,001 0,739 0,0060 | 0,842 0,0006 | 0,752 0,0048
0,01 0,843 0,0006 | 0,826 0,0009 |0,718 0,0085
0,1 0,813 0,0013 | 0,696 0,0120 |0,791 0,0022
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Saare endeemsete ja mitte-endeemsete liikide arvu log-suhe
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Joonis 19. Galapagose tegeliku ja simulatsiooni endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-
suhe simulatsioonis, kus evolutsioon oli keskmine ja sisserdnne viike. r= 0,843 p = 0,0006.

Kanaari saared

Koigi tiheksa simulatsiooni tulemused korreleerusid vdga tugevalt tegelike liigirikkuse
andmetega: kogu liigirikkuse korrelatsioon tegelike andmetega jdi vahemikku 0,932 — 0,964 ja
p-védrtused vahemikku <0,0001 — 0,0003. Kuna kdigis simulatsioonides oli korrelatsioon viga
tugev ning erinevused simulatsioonide tulemuste vahel olid védiksed, ei ole ilmselt korrektne
lugeda tihegi simulatsiooni tulemust koige paremaks. Vaadates tulemusi aga evolutsiooni
védrtuste kaupa, vOib ndha, et reas, kus evolutsioon oli kdige viiksem (0,001), on
korrelatsioonid suhteliselt madalamad; reas, kus evolutsioon on keskmine (0,01), on
korrelatsioonid koige korgemad; ning reas, kus evolutsioon on kdige suurem (0,01), on
korrelatsioonid taas monevorra madalamad (tabel 17). Tugevaimad korrelatsioonikordajad
esinesid neis simulatsioonides, kus evolutsioon oli keskmine (0,01) ning sisserdnne keskmine
(0,01) voi suur (0,1) (tabel 17, joonis 20). Paremuselt kolmanda tulemuse andis simulatsioon,

kus evolutsioon oli suur (0,1) ja sisserdnne viike (0,001).

Tabel 17. Kanaaride kogu liigirikkuse vastavus tegelikele andmetele erinevate sisserdnde ja
evolutsiooni vairtuste juures Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus kirjas.

Sisserdnne | 0,001 0,01 0,1

Evolutsioon | r p r p r P

0,001 0,932 0,0003 0,950 0,0001 | 0,942 0,0001
0,01 0,952 0,0001 0,964 <0,0001 | 0,964 <0,0001
0,1 0,951 0,0001 0,944 0,0001 | 0,948 0,0001
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Joonis 20. Kanaaride tegeliku ja simulatsiooni liigirikkuse korrelatsioon simulatsioonis, kus
evolutsioon oli keskmine ja sisserdnne suur. r = 0,964 p < 0,0001.

Endeemide arvu korrelatsioon tegelike andmetega jdi Kanaaride puhul vahemikku 0,882 —
0,960 ning p-védrtused vahemikku <0,0001 — 0,0016. Teistest monevorra tugevama
korrelatsiooni andsid need simulatsioonid, kus sisserdnne oli suur (0,1) ja evolutsioon viike voi

keskmine (0,001 voi 0,01) (tabel 18, joonis 21).

Endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhe korreleerus tegelike andmetega koige
tugevamalt simulatsioonis, kus sisserdnne oli keskmine (0,01) ja evolutsioon suur (0,1) (tabel
19, joonis 22). Statistiliselt ebaoluliseks osutusid korrelatsioonid simulatsioonides, kus

sisserdnne oli suur (0,1) ja evolutsion oli véike (0,001) voi keskmine (0,01).

Tabel 18. Kanaaride endeemide arvu vastavus tegelikele andmetele erinevate sisserdnde ja
evolutsiooni vaartuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on antud paksus Kirjas.

Sisserdnne | 0,001 0,01 0,1

Evolutsioon | r p r p r p

0,001 0,882 0,0016 0,937 0,0002 0,955 0,0001
0,01 0,913 0,0006 0,924 0,0004 0,960 <0,0001
0,1 0,885 0,0015 0,888 0,0014 0,896 0,0011
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Joonis 21. Kanaaride tegeliku ja simulatsiooni endeemide arvu korrelatsioon simulatsioonis,
kus evolutsioon oli keskmine ja sisserédnne suur. r= 0,960 p < 0,0001.

Tabel 19. Kanaaride endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhte vastavus tegelikele
andmetele erinevate sisserdnde ja evolutsiooni védrtuste juures. Tugevaimad korrelatsioonid on
antud paksus kirjas. Statistiliselt mitteolulised korrelatsioonikordajad on antud kaldkirjas.

Sisserdnne | 0,001 0,01 0,1

Evolutsioon | r p r p r p
0,001 0,698 0,0364 | 0,748 0,0204 | 0,581 0,1010
0,01 0,803 0,0092 | 0,786 0,0120 | 0,549 0,1254
0,1 0,803 0,0092 | 0,861 0,0029 |0,723 0,0278
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suhe
Tenerife

0,5 La Gomera Gran Canaria
e ©
S

n o La Palma

i1 )
o
= ne
<l1,5

& Alegranza El Hierro
— Fuerteventura
© Lanzarote
-2 ® La Graciosa
-2,5
0,4 0,9 2,4

. 1,4
Simulatsiooni log-suhe

Joonis 22. Kanaaride tegeliku ja simulatsiooni endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhe
simulatsioonis, kus evolutsioon oli suur ja sisseranne keskmine. r = 0,861 p = 0,0029.
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5. ARUTELU

5.1. PARAMEETRITE JA PROTSESSIDE OLULISUSEST

5.1.1. Biogeograafiliste faktorite olulisus liigirikkuse kujunemisel: hiipoteetilised
saarestikud

Hiipoteetiliste saarestikega tehtud simulatsioonides osutus olulisimaks liigirikkuse ja
endeemsete liikide varieeruvust mojutavaks teguriks saare pindala. Selline tulemus on oodatav
ja kergesti seletatav, kuna pindala-liigirikkuse seost peetakse paikapidavaimaks seoseks
Okoloogias (Schoener 1976, Lomolino 2000b) ja viga paljud empiirilised t66d on leidnud, et
pindala seletab koige suuremat osa liigirikkuse varieeruvusest saarte vahel (nt Willerslev jt
2002, Price 2004, Kreft jt 2008).

On aga ka pakutud ja leitud, et mitte pindala iseenesest, vaid hoopis elupaikade mitmekesisus,
mis on otseses sOltuvuses pindalast, voib olla liigirikkust méarav tegur (Ricklefs ja Lovette
1999, Whittaker, Ferandez-Palacios 2007, Triantis jt 2008). Et hiipoteetiliste saarestikega
tehtud simulatsioonis puudusid sellised pindalaga korreleeruvad tegurid, néitab see tulemus, et
pindalal iiksi, ilma muude korreleeruvate teguriteta, voib olla liigirikkusele viga tugev moju.
Kasutatud simulatsioonis saab pindala-liigirikkuse seos tekkida mitme mehhanismi toimel: kas
seetdttu, et suuremad saared on migrantidele tdendolisemalt juhuslikuks maandumispaigaks voi
seetOttu, et suurematel saartel sureb vihem litke konkurentsi kdigus vilja, kuna liigid satuvad
vihem tdendoliselt kokku. Sisuliselt vastavad need mehhanismid sihtmérgi pindala hiipoteesile
(Gilpin ja Diamond 1976) ning MacArthuri ja Wilsoni teooria (1967) iihele pdhiteesile, et
suuremal saarel sureb vidhem litke vilja. Kolmas voimalus on, et suurem liigirikkus tuleneb

sellest, et suurele saarele mahub rohkem isendeid, mis saavad olla rohkematest liikidest.

Tugev korrelatsioon leiti ka liigirikkuse ja saare elupaikade mitmekesisuse vahel, samuti
endeemide arvu ja elupaikade arvu vahel. Erinevalt looduses tihti esinevast olukorrast ei
korreleerunud simulatsioonides elupaikade arv saare pindalaga — simulatsioonis, mis kontrollis
elupaikade arvu mdju liigirikkusele, olid kdik saared tthesuurused. Seega voib neist tulemustest
jareldada, et nii elupaikade arv kui ka pindala on eraldi tugevad liigirikkust mdjutavad tegurid.
Siinses t60s testiti taotluslikult nende tegurite moju eraldi, kuid edaspidi oleks huvitav uurida

ka nende koosmdjusid.

Statistiliselt oluliseks osutus ka erinevus iiksiku saare ja sama suure saarestiku liigirikkuse

vahel, kusjuures liigirikkus saarestikus oli suurem kui liigirikkus tiksikul saarel. Seda tulemust
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voib pidada teatud maiidral iillatavaks, kuna maastikuékoloogias on niidatud, et koosluste
killustumine vihendab liigirikkust elupaigalaikudes (nt Rojas jt 2011), mistdttu voiks arvata, et
ka saarestikus on liigirikkus vdiksem kui saarestiku kogupindalaga {iksikul saarel. Vastupidise
efekti pohjuseks saarestikes on ilmselt saartevahelisest levimisbarjdarist pohjustatud liigiteke,
mille olulisust on paljudes ookanisaarestikes ja vdga erinevate liigiriihmade puhul ndidatud (nt
Francisco-Ortega jt 1995, Baldwin 1997, Percy 2004). Siin t66s kasutatud simulatsioonis
puudus mehhanism, mis oleks suurendanud tdendosust iihe liigi eri saartel asuvatel
populatsioonidel muutuda erinevateks liikideks, kuna liigiteke oli konkreetne hetkega toimuv
stindmus ja kui uus liik oli juba tekkinud, siis populatsioonide kokkupuutumine neist enam {ihte
liiki nii voi teisiti teha ei saanud. Saare ja saarestiku vahelise liigirikkuse erinevust pohjustavaks
mehhanismiks oli simulatsioonis aga tdendoliselt see, et mingil saarel tekkinud véga tugeva
konkurentsivoimega liik ei saanud kogu saarestiku ulatuses nii kergelt levida ja teisi liike vilja

torjuda kui iiksikul saarel.

Saarte vanus ei osutunud hiipoteetiliste saarestike puhul statistiliselt oluliseks liigirikkust voi
endeemide arvu varieeruvust seletavaks faktoriks, kuigi mitmed maailma saarestikes tehtud
to0d on ndidanud, et liigirikkus on suurem vanematel saartel (nt Price 2004, Triantis jt 2008,
Keppel jt 2009). Pohjus voib olla selles, et saare vanuse mdju sai simulatsioonis avalduda vaid
otseselt, st migrantidele eksponeeritud olemise aja kaudu. Tegelikkuses avaldub saare vanuse
mdju liigirikkusele ka kaudselt ja keerukamalt, nt geomorfoloogiliste muutuste ning elupaikade
mitmekesisuse muutumise kaudu (Whittaker jt 2008). Selle seletusega on vastuolus asjaolu, et
to0 teises osas, tegelike saarestikega tehtud katsetes muutis tapselt samal meetodil saarte vanuse
lisamine enamikul juhtudel mudelit tipsemaks. Tdendolisem on, et hiipoteetiliste saartega
tehtud simulatsioonides olid saared niivord véiksed ja slisteem nii lihtne, et vanematel saartel
joudis liigirikkus viheneda tugevate konkurentide kiire levimise tottu. Seda néitab ka asjaolu,
et saarte vanuse ja liigirikkuse, samuti saarte vanuse ja endeemsete liikide arvu vahel esines

ndrk negatiivne seos.

5.1.2. Ookeanisaarestike liigirikkuse tekkimine: tegelike saarestike mudelid

Biogeograafiliste faktorite jirkjirguline lisamine simulatsioonile

T66 hiipoteesiks oli, et saarte vanuste ja elupaikade mitmekesisuse lisamine saarte geograafiale
parandab simulatsiooni kirjeldusvoimet. Hoolimata pindala tugevast mojust voib siiski 6elda,
et hiipotees leidis toetust. Kuigi simulatsioonid, mis sisaldasid vaid saarte geograafiat,
kirjeldasid koigi saarestike elurikkust hésti, parandas teiste biogeograafiliste tegurite, nagu

saarte vanuse ja elupaikade arvu lisamine mudelile koigi simulatsioonide kirjeldusvdimet
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veelgi. Saarestike vahel esines erinevus selles, milliste biogeograafiliste tegurite kombinatsioon
andis tegelike andmetega tugevaima korrelatsiooni. See nditab, et kuigi pindala moju
liigirikkusele on vdga tugev, ei ole teiste tegurite moju selle korval siiski olematu, nagu on
ndidanud ka moned empiirilised t66d (nt Triantis jt 2008, Price 2004, Weigelt ja Kreft 2012).
See, millised tegurid lisaks pindalale ja mil miéral liigirikkust mojutavad, erineb saarestike

16ikes ja oleneb tdendoliselt saarestiku ajaloost ja omadustest.

Hawaii puhul esines tugevaim korrelatsioon tegelike andmetega simulatsioonis, kus saarte
geograafiale oli lisatud saarte elupaikade mitmekesisus, kuid polnud lisatud vanuseid ning
vanuste lisamine simulatsioonile ei muutnud tulemuste korrelatsiooni tegelike andmetega
tugevamaks. On igati ootuspdrane, et elupaikade mitmekesisus simulatsiooni kirjeldusvoimet
parandas, kuna Hawaii saarestikus esineb korgete ja erodeerunud saarte vahel markimisviirne

erinevus elupaikade mitmekesisuses (Price 2004).

Et saarte vanus oluliseks ei osutunud, on ka tipris kergesti seletatav: see tuleneb ilmselt sellest,
et simulatsioonis ja looduses oli vanuse m3ju mehhanism erinev. Simulatsioonis kajastus see
voimalikele migrantidele kauem eksponeeritud olemise, samuti pikemaajaliste
konkurentsisuhete toimimise kaudu, millest esimene peaks viima positiivse liigirikkuse-vanuse
seoseni. Tegelikkuses mdjutab Hawaii saarestikus saare vanus liigirikkust tdendoliselt aga
hoopis kaudselt. Mitmed Hawaiil tehtud t66d erinevate organismiriihmade, nt putukafauna
(Peck jt 1999) ja maatigude (Cowie 1995) kohta on leidnud negatiivse korrelatsiooni
liigirikkuse ja saare vanuse vahel. Selle pohjuseks voib olla tdsiasi, et Hawaii saarestikus esineb
tugev negatiivne korrelatsioon saarte pindala ja vanuse vahel, samuti asjaolu et vanemad saared
on elupaikade poolest vaesemad (Price 2004). Price (2004) leidis Hawaii saarte distaimede
liigirikkuse uurimisel, et saare pindala ja vanuse moju liigirikkusele erines elupaikade 16ikes.
Kui kogu saarte ja rannikuelupaikade liigirikkus oli saare vanusega negatiivses korrelatsioonis,
siis parasniiskete ja niiskete elupaikate liigirikkus oli saare vanusega positiivses korrelatsioonis,
kusjuures vanuse moju liigirikkusele oli neis elupaikades olulisem kui pindala mdju. Seejuures
olid parasniisked ja niisked elupaigad ainsad, kus pindala ja vanus omavahel ei korreleerunud,
mis lubab teha jareldusi vanuse moju kohta {iksi. Seega vOib arvata, et enamike liigiriihmade ja

koosluste puhul puudub Hawaii saarestikus vanuse iseseisev moju liigirikkusele.

Vastupidiselt Hawaii saartele esines Galapagose saarestiku puhul tugevaim Kkorrelatsioon
simulatsioonis, kus kaasatud olid saarte vanused, kuid mitte elupaikade mitmekesisust ja

viimaste lisamine ei parandanud markimisvéarselt mudeli kirjeldusvoimet. Eriti silmatorkav on
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vanuse korrelatsiooni parandav roll endeemide puhul, kus nii elupaikade mitmekesisusega kui
ka ilma on vanusega variandi korrelatsioon tdhelepanuvdirselt suurem kui ilma vanuseta
simulatsioonil. See tulemus on erinev nt Willerslevi jt (2002) Galapagose soontaimede
liigirikkuse ja geograafiliste parameetrite seoseid uurinud to6st, kus ei leitud liigirikkuse ega
endeemide arvu seost vanusega. Willerslev jt (2002) pakuvad vdimaliku pdhjusena vilja selle,
et Galapagose saarte vanused on ebatépselt méiédratud, samuti rGhutavad nad, et kuna pindala
seletab nende analiiliside pohjal 90% liigirikkuse erinevustest, on keeruline eristada vanuse
moju juhuslikust muutlikkusest. Kédesolevas t66 tulemuste pohjal voib aga arvata, et viahemalt

endeemsete liikide puhul ei ole vanuse mdju juhuslik.

Seevastu elupaikade lisamine Galapagose mudelile pigem isegi vdhendas simulatsiooni
kirjeldusvdimet. See voib tuleneda niiteks sellest, et saarte kdrgus, mille jirgi elupaikade arv
saarel médrati, ei iseloomusta mingil pohjusel Galapagose puhul histi elupaikade
mitmekesisust voi Siis kompenseerib moni muu tegur, mida simulatsioon ei arvesta, elupaikade
mitmekesisusest tulenevat erinevust. Van der Werff (1983) on leidnud, et Galapagose kuivade
elupaikade floora liigirikkus on tugevamas korrelatsioonis pindalaga ja niiskete elupaikade
floora liigirikkus saare kdrgusega. Willerslev jt (2002) leidsid lihtregressiooni analiiiisil olulise
seose saare korguse ja liigrikkuse vahel Galapagose saarestikus, kuid mitmese regressiooni
puhul osutus korgus statistiliselt mitteoluliseks teguriks, kuna esineb tugev korrelatsioon saare

korguse ja pindala vahel.

Kanaaride puhul kéitus simulatsioon kdige ootusparasemalt: nii elupaikade mitmekesisuste kui
ka vanuste lisamine parandasid simulatsiooni kirjeldusvdoimet ning neljas simulatsioon, mis
kasutas neid mdlemaid koos, andis tegelike andmetega kdige tugevamalt korreleeruva tulemuse
nii kogu liigirikkuses kui ka endeemide arvus. See annab alust arvata, et Kanaaridel on lisaks
pindalale nii saarte vanustel kui ka elupaikade mitmekesisusel oluline moju liigirikkuse
kujunemisele. Zobel jt (2011) on leidnud, et Kanaari saartel korreleerub endeemsete
soontaimeliikide arv kdige tugevamalt sobiva elupaiga ajaloolise pindalaga, kuid ka saare
vanuse ja isolatsiooniga. Mitte-endeemsete looduslike liikide arv, samuti kogu liigirikkus
korreleerus Zobeli jt (2011) tulemuste jérgi kdige tugevamalt sobiva elupaiga keskmise

korgusega, aga ka saare vanuse ja elupaiga pindalaga.

Pohjus, miks tugevaim korrelatsioon esines erinevatel saarestikel erinevate kombinatsioonide

juures, voib lisaks iilal késitletule olla védhemalt osaliselt ka tehniline: mingil pdhjusel voib iihe

45



saarestiku vanuste voi elupaikade mitmekesisuse defineerimine olla olnud tdpsem kui teisel,

naiteks algandmete erineva kvaliteedi tottu.

Sisserinde ja evolutsiooni osatdihtsus liigirikkuse kujunemisel

Ka evolutsiooni ning immigratsiooni osatdhtsus liigirikkuse kujunemise protsessis erines
saarestike vahel. T66 hiipoteesiks oli, et parameetrite kombinatsioon, mille juures simulatsioon
annab tegelikkusega koige paremini vastavuses olevaid tulemusi, sOltub saarestiku
isolatsioonist nii, et rohkem isoleeritud saarestike puhul on olulisemaks protsessiks evolutsioon

ning mandrildhedaste saarestike puhul sisserdnne.

Uldjoontes vastasid tulemused hiipoteesidele — seda vihemalt kogu liigirikkuse puhul,
endeemide puhul olid tulemused vastuolulisemad. On tdhelepanuvéiriv, et mitte iihegi
saarestiku kogu liigirikkuse kujunemist ei sobinud kdige paremini kirjeldama sellised
simulatsioonid, kus sisserdnne oleks suur voi evolutsioon véike, mida vdib pidada tdeparaseks

tulemuseks ookeanisaarestike kohta tildiselt.

Hawaii puhul korreleerus kogu liigirikkus tegelike andmetega kodige tugevamalt simulatsioonis,
kus evolutsioon oli suur ja sisserdnne viike, mis sobib véga hésti iseloomustama Hawaiid kui
viga isoleeritud saarestikku ning kinnitab arusaama, et Hawaiil on evolutsioon ménginud
liigirikkuse kujunemisel olulisemat rolli kui sisserdnne (Wagner ja Funk 1995). Wagner jt
(1990) on pakkunud, et Hawaii saarestiku ligikaudu 1000 liigist koosnev floora on kujunenud
270 — 280 asustamissiindmuse tagajérjel. Kohapealse liigitekke olulisust on nididanud ka viga
paljud Hawaii elustiku uuringud (nt Lindqvist ja Albert 2002, Carlquist jt 2003, Givnish jt 20009,
Cantley 2014).

Samas olid sellele tulemusele viga lihedased veel nelja simulatsiooni tulemused, mille puhul
ei ole parameetrid sugugi sama loogiliselt seletatavad. Endeemide puhul olid tulemused aga
hoopis vastupidised: tugeva korrelatsiooni andsid need simulatsioonid, kus evolutsioon oli
viike ja sisserdnne viike vOi keskmine. Endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhte
tugevaimad korrelatsioonid on jillegi hidsti seletatavad: korrelatsioon oli teistest tugevam
simulatsioonides, kus sisserdnne oli védike ja evolutsioon keskmine v6i suur ning simulatsioonis,
kus sisserdnne oli keskmine ja evolutsioon suur ehk nende variantide puhul, kus evolutsioon oli

sisserdndest suurem.

Galapagosel korreleerus liigirikkus tegelike andmetega kodige tugevamalt simulatsioonis, kus
evolutsioon oli keskmine ja sisserdnne viike. Seda tulemust v3ib pidada Galapagose puhul hésti

seletatavaks: madal sisserdnne iseloomustab Galapagose vordlemisi suurt isoleeritust ning
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keskmine evolutsioonimadr ookeanisaarestiku kohta madalat liigi- ja endeemiderikkust
(Chiarucci jt 2010). Tugevuselt jargmise korrelatsiooni andnud simulatsioon, kus evolutsioon
oli suur ja sisserdnne keskmine, vastab samasugusele mudelile, kus sisserdnne oli evolutsioonist
vdiksem, kuid nende erinevus ei olnud maksimaalne. Vaadates tulemuste tabelit veergude (st
sisserdnde vaartuste) voi ridade (evolutsiooni véirtuste) kaupa, voib ndha, et igas veerus ja reas
oli tugevaim korrelatsioon neis simulatsioonides, kus evolutsioon oli kas suurem voi sama suur
kui sisserdanne. Kui evolutsioon oli véike, oli parim tulemus simulatsioonis, kus sisserdnne oli
samuti vdikseim. Seega oli Galapagose kogu liigirikkuse puhul igal juhul eelistatud olukord,
kus evolutsioon ei olnud sisserdndest viiksem, mis vastab hésti hiipoteesile, et Galapagosel, kui
isoleeritud ookeanisaarestikus, on liigirikkuse kujunemisel evolutsioon olnud olulisem kui
sisserdnne. Tédhelepanuvéirselt ndrgimad olid korrelatsioonid simulatsioonides, kus
evolutsioon oli viike ja sisserdnne keskmine v3i suur, mis samuti sobib hdsti isoleeritud

ookeanisaarestikule.

Kuigi need tulemused sobivad hésti piistitaud hiipoteesiga, annavad Galapagose saarte madal
liigirikkus ja vidike endeemide osakaal tegelikult alust arvata, et kohapealne liigiteke ei ole seal
sugugi viga intensiivne olnud. Selle pohjuseks arvatakse olevat nooremate saarte vulkaaniline
aktiivsus ja kuiv kliima (Chiarucci jt 2010). Vargas jt (2012) on leidnud, et Galapagose 509
looduslikust taimeliigist koosnev floora on kujunenud 372 asustamissiindmuse tagajérjel, mis

nditab pigem sisserdnde suuremat olulisust liigirikkust kujundava protsessina.

Galapagose endeemide arv korreleerus kdige paremini tegelike endeemide arvuga selles
simulatsioonis, kus evolutsioon oli vidike ja sisserdnne suur. Samas oli sellest vaid napilt
viiksem korrelatsioon tdpselt vastupidises variandis, kus evolutsioon oli suur ja sisserdnne
vidike. Sellest voib ehk jédreldada, et endeemide arvu seisukohast oli oluline vaid nende kahe
protsessi summaarne efekt, mitte see, kumb protsess parajasti domineeris. Selle tdestuseks voib
pidada ka asjaolu, et teistest mérgatavalt ndrgemad olid korrelatsioonid neis variantides, kus

evolutsioon ja sisserdnne olid kas tihtviisi suured voi iihtviisi viga véikesed.

Galapagose endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhte korrelatsioon tegelike andmetega
oli teistest tugevam simulatsioonides, kus sisserdnne oli vdike ja evolutsioon keskmine ning
simulatsioonis, kus sisserdnne oli keskmine ja evolutsioon viike vdi keskmine. Hawaiiga
vorreldes on Galapagosel tegelikkusele paremini vastavad tulemused nihkunud seega
madalama evolutsiooni suunas, samal ajal kui koige tugevamaid korrelatsioone andvad

sisserandeparameetrid on neil kahel saarestikul ihesugused.
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Kanaaride puhul andsid kdik simulatsioonid vdga tugevaid korrelatsioone nii kogu liigirikkuse
kui ka endeemide arvu osas. Kogu liigrikkuses osas olid korrelatsioonid mdnevdrra teistest
tugevamad neis simulatsioonides, kus evolutsioon oli keskmine. Sisserdnde parameetrite kaupa
sellist liigitust teha ei saa: tulemused soltusid enam evolutsiooni kui sisserdnde mairast. Koige
suuremad Korrelatsioonikordajad esinesid simulatsioonides, kus sisserdnne oli keskmine voi
suur ning evolutsioon keskmine. Endeemsete ja mitte-endeemsete liikide log-suhe korreleerus
tegelike andmetega teistest margatavalt paremini selles simulatsioonis, kus sisserdnne oli
keskmine ja evolutsioon suur. Need tulemused sobivad histi kirjeldama mandrildhedast, ent

samas véga liigirikast ja endeemiderohket Kanaari saarestikku.

Kuigi Kanaaride mandrildhedus annaks alust eeldada, et kohapealne liigiteke on olnud seal
védheoluline, on elupaikade mitmekesisus tinginud Kanaaridel mérkimisvéarselt suurema
seemnetaimede endeemsusprotsendi kui niiteks Galapagosel (Chiarucci jt 2010). Paljudes
Kanaaride taimerithmades on nédidatud kohapealse liigitekke olulisust, teiste hulgas naiteks
perekondades hobekakar (Argyranthemum) (Francisco-Ortega ja Jansen 1995), piimohakas
(Sonchus) (Kim jt 1996) ning ussikeel (Echium) (Bohle jt 1996).

Nende tulemustega vastuolus on tulemused endeemide arvu osas: korrelatsioon oli teistest
monevorra tugevam simulatsioonides, milles sisserdnne oli suur ja evolutsioon viike voi

keskmine.

Kui biogeograafiliste faktorite jérkjérgulisel lisamisel mudelile langesid tulemused kogu
liigirikkuse ja endeemide kohta enamasti kokku, siis evolutsiooni ja sisserinde osatéhtsuste
uurimisel andsid need kaks uuritavat suurust tihtipeale erinevaid tulemusi. Lisaks sellele, et
kogu liigirikkuse ja endeemide kaudu saadud tulemused ei langenud tihti kokku, on méargatav
ka see, et endeemide kohta saadud tulemused on oluliselt vastuolulisemad ja halvemini
seletatavad kui kogu liigirikkuse kohta saadud tulemused. Pohjuseks voib olla, et kasutatud
simulatsioon jiljendas paremini kogu liigirikkuse kujunemist ning liigilise koosseisu ja
endeemsete liikide osakaalu digeks jdljendamiseks on tarvis tdpsemat mudelit. Néaiteks voib
endeemide arvu realistlikuks matkimiseks olulisem olla tdepédrasem liikide saartevaheline
levimissagedus, mis praeguses simulatsioonis vOis jddda liiga vdikeseks, mistdttu endeemsus

saartel oli viaga kdrge.

Kokkuvotvalt saab Gelda, et nii saarestike 1oikes, kui ka kogu liigirikkuse ja endeemide vahel
erines nii tugevaima korrelatsiooni andnud parameetrite kombinatsioon, kui ka see, milline

muutus parameetrites avaldas suurimat mdju mudeli kirjeldusvéime muutumisele. Naiteks
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Galapagose kogu liigirikkuse puhul paistis olevat olulisim, et evolutsioon ei oleks vaiksem kui
sisserdnne, sama saarestiku endeemide puhul oli oluline kahe protsessi koguefekt; Kanaaride
kogu liigirikkuse puhul avaldas enam moju evolutsiooni véértus ja Kanaaride endeemide puhul

pigem sisserdnde vaéartus.

5.2. PEAMISED JARELDUSED

e Pindala on védga oluline liigirikkust mdjutav tegur ja seda ka ilma elupaikade
mitmekesisuse vahendatud mojuta.

e See, millised tegurid ja mil médral peale pindala veel saarelist liigirikkust modjutavad,
erineb saarestike kaupa ja oleneb tdendoliselt saarestiku ajaloost ja omadustest.

e Evolutsiooni ja sisserdnde olulisus liigirikkuse kujunemisel soltub saarestike
omadustest ja erinevused on enamasti seletatavad saarestiku isolatsiooniga, kuid

soltuvad ka saarestiku elupaikade mitmekesisusest.

5.3. VOIMALUSED MUDELI TAPSUSTAMISEKS JA  EDASISED
UURIMISKUSIMUSED

Kéesolevas t60s tehtud simulatsioonides tekkisid saared ténapdevase pindalaga ja piisisid
muutumatuna kogu simulatsiooni jooksul. Tegelikult muutuvad saare arengutsiikli jooksul nii
selle pindala, korgus kui ka elupaikade mitmekesisus (Whittaker jt 2008), millest omakorda
soltub nii saare liigirikkus (MacArthur ja Wilson 1967, Whittaker jt 2008) kui ka tdenédoliselt
see, kui palju liike saab sellelt saarelt levida teistele saartele (Hanski 2001, Weigelt ja Kreft
2012). Seda arvesse vottes voiks simulatsioone tdiendada nii, et saared oma olemasolu jooksul

ka n-6 geomorfoloogiliselt muutuksid.

Senise meetodi juurde jdddes annab saarte geomorfoloogiline muutlikkus siiski alust iiheks
voimalikuks mudeli tipsustuseks. Ookeanisaared usutakse olevat geoloogiliselt ebastabiilsed:
vulkaanipursked v3i maanihked voivad esineda koloniseerimise, liigitekke ja evolutsiooniga
samas ajaskaalas (Heaney 2000) ning voivad pohjustada suuri muutusi saare elustikus, kuni
kogu kohaliku elustiku vdljasuremiseni (Whittaker ja Fernandez-Palacios 2007). Siinses t60s
kasutati saare vanusena aega saare tekkimisest tdnapdevani, ent kirjeldatud geoloogilise
ebastabiilsuse tottu voib olla tdpsem kasutada hoopis n-6 maapinna vanust (surface age) ehk

seda aega, mille jooksul on elustik saanud saarel katkematult areneda.
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Kaéesolevas t60s kasutati saartel kuni kahte erinevat elupaika ja see, kas saarel oli liks voi kaks
elupaika, sOltus saare korgusest, eeldusel, et kdrgematel saartel on rohkem erinevaid elupaiku.
Edaspidi voiks proovida mudelit tdpsustada rohkemate elupaikadega. See voimaldaks eristada
ka iiksteisega elupaikade poolest sarnasemaid ja erinevamaid saari ja nii oleks siinses to66s
kasutatud simulatsiooni abil v0imalik edaspidi uurida ka liikide saarestikusiseste
levimismustrite sdltuvust saarte elupaikadest ja ldhestikku asuvate saarte sarnasusest.
Levimismustrite uurimine eeldab ka sellise levimisparameetri leidmist, mis jédljendaks kdige
paremini uuritava organismiriihma levimisvdimet. Selliste tdpsustuste tegemisel voiks
toendoliselt ka paraneda simulatsiooni kirjeldusvdime ja tulemuste iihesus endeemsete liikide

kohta.
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KOKKUVOTE

Hoolimata sellest, et ookeanisaared on sajandeid olnud loodusteadlaste erilise huvi objektiks,
on endiselt aktuaalseteks uurimisteemadeks nii saarte liigirikkust kujundavad biogeograafilised
faktorid kui ka protsessid. Aastakiimneid on saarte biogeograafia juhtivaks paradigmaks olnud
Robert H. MacArthuri ja Edward O. Wilsoni 1967. aastal ilmunud saarte biogeograafia
tasakaaluteooria, ent paljud teadust6od (nt Bush ja Whittaker 1991, Brown ja Lomolino 2000,
Heaney 2007) on tdhelepanu juhtinud selle mudeli mitmetele kitsaskohtadele, millest
olulisimaks voib ilmselt pidada kohapealse liigitekke puudumist, mis isoleeritud
ookeanisaarestike puhul voib osutuda ekslikuks eelduseks (Lomolino 2000a). Samuti pakutakse
saarte liigirikkuse uurimiseks jatkuvalt uusi vahendeid (nt Sanmartin jt 2008, Gravel jt 2011,
Gray ja Cavers 2014), sealhulgas on koos arvutiteaduste arenguga voimalikuks saanud ja

tasapisi populaarsust kogumas ka arvutisimulatsioonide kasutamine.

Kéesoleva magistritoé eesmérgiks oli uurida isendipdhise arvutisimulatsiooni abil erinevate
biogeograafiliste faktorite ja protsesside osatdhtsust ookeanisaarestike Seemnetaimede
liigirikkuse kujunemisel. T66 peamisteks hiipoteesideks oli, et saarte vanuste ja elupaikade
mitmekesisuse lisamine saarte geograafiale parandab simulatsiooni kirjeldusvoimet ning et see,
milline sisserdnde-evolutsiooni kombinatsioon annab tegelikkusega koige paremini vastavuses

olevaid tulemusi, soltub saarestiku isolatsioonist.

T66 koosnes kahest osast. Esimeses osas kasutati hiipoteetilisi saarestikke ning otsiti seoseid
liigirikkuse parameetrite ning saare pindala, vanuse ja elupaikade mitmekesisuse vahel. T66
teises osas rekonstrueeriti voimalikke seemnetaimede liigirikkuse tekkimise stsenaariumeid
kolmes ookeanisaarestikus: Hawaii, Kanaari ja Galapagose saartel. See t00 osa jagunes
omakorda kaheks: esiteks uuriti mudeli kditumist biogeograafiliste faktorite jirkjirgulisel
lisamisel ning teiseks piiliti leida, millise evolutsiooni ja sisserdnde vahekorra juures
korreleeruvad simulatsiooni tulemused koige paremini tegelike elurikkuse andmetega.
Analiitisiti saarte tegelikku kogu liigirikkust, endeemide arvu ning endeemsete ja mitte-

endeemsete liikide suhet.

T66 esimeses osas leiti, et nii saare kogu liigirikkus kui ka endeemsete liikide arv korreleeruvad
oluliselt saare pindala ja elupaikade mitmekesisusega. Oluliseks liigirikkuse mojutajaks osutus

ka saarelisus: iihe suure saare ning sama suure kogupindalaga saarestiku liigirikkuse
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vordlemisel leiti statistiliselt oluline erinevus, kusjuures saarestiku kogu liigirikkus oli suurem

kui tihe suure saare liigirikkus.

T60 teises osas leiti, et see, milliste biogeograafiliste faktorite kombinatsiooniga simulatsioon
annab tegelike andmetega kdige paremini korreleeruva tulemuse, erineb saarestike vahel ja
soOltub tdendoliselt saarestiku omadustest. Naiteks Hawaii puhul parandas méarkimisvaérselt
korrelatsiooni saarte elupaikade mitmekesisuse lisamine, Galapagose puhul seevastu oli
simulatsiooni kirjeldusvoimet parandavaks faktoriks saarte vanus. Ka sisserinde ja evolutsiooni
parameetrite manipuleerimisel erinesid tulemused saarestike vahel ning enamasti olid
erinevused seletatavad saarestiku isolatsiooniga, kuid monel juhul ka saarestiku elupaikade

mitmekesisusega.

Kasutatud simulatsioone saaks edaspidi tdiendada nii, et saared oma olemasolu jooksul ka n-6
geomorfoloogiliselt muutuksid, samuti v3iks proovida rohkemate erinevate elupaikade lisamist
saartele. Selliste tdpsustuste tegemisel saaks sama simulatsiooni abil uurida ka néiteks liikide
saarestikusiseste levimismustrite soltuvust saarte elupaikadest ja ldhestikku asuvate saarte

sarnasusest.
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BIODIVERSITY ON OCEANIC ISLANDS: HOW COMPUTER SIMULATIONS
APPLY TO REALITY?

SUMMARY

Despite the fact that oceanic islands have been in the center of interest of the naturalists for
centuries, there are still many unanswered questions about processes and factors affecting the
species richness on islands. For decades, the leading paradigm of island biogeography has been
the equilibrium theory of island biogeography, created by Robert H. MacArthur and Edward O.
Wilson in 1960s (MacArthur and Wilson 1967), but lately a great body of work (e.g Bush and
Whittaker 1991, Brown and Lomolino 2000, Heaney 2007) has drawn attention to the several
shortages of their model, of which the absence of evolution can probably be considered as the
most important one. But not only our knowledge of oceanic islands’ species richness, but also
the methods for studying it, are developing. With rapid progress in computer sciences, the

computer simulations have become a powerful tool to investigate the biodiversity patterns.

The aim of this thesis was to examine the role of different biogeographical factors and processes
in the development of vascular plant species richness in oceanic archipelagos by using an
individual-based computer simulation. It was hypothesized, that when island age and habitat
diversity are included to the model, the predictive power of the simulation is higher than without
those factors. Second hypothesis was, that the combination of immigration and evolution rates,
that makes the most accurate predictions about the vascular plants species richness in oceanic

archipelagos, depends on the isolation of the archipelago.

The work consisted of two parts. In the first part, hypothetical archipelagos were used to study
relationships between species richness and island characteristics, such as the island area, age
and habitat diversity. In the second part, different development scenarios of plant species
richness in three well studied oceanic archipelagos of the world (Hawaii, Galapagos and Canary
Islands) were reconstructed. First, the predictive factors as island area, habitat diversity and
island age were used in simulation in different combinations, to find out which of them have
significant effect on biodiversity. Second, the evolution and immigration rates were
manipulated to find the combination, that makes the most realistic predictions about total

species richness, endemic species number and the log-ratio of endemics to nonendemics.

In the first part, it was found that both the total species richness and endemic species number
were significantly correlated to the island area and habitat diversity of the island. The influence
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of insularity was also important: total species richness on a single island was significally smaller

than in an archipelago with equal area.

The results of the second part showed that combination of biogeographical factors, that
provided the results with strongest correlation to the actual data, differed between archipelagos
and was probably dependent on the archipelago properties and history. For example, island age
improved the predictive power of the simulation about Galapagos biodiversity, while for
Hawaii, habitat diversity seemed to be more important. The role of evolution and immigration
also differed between archipelagos. In most cases the differences can be explained with

archipelago isolation, but in some cases also with habitat diversity.

Simulation used in this work could be further improved by including geomorphological changes
of island life cycle and by adding more environments to the islands. Such adjustments would
allow us to use the simulation for further studies on patterns of inter-island dispersal and their

dependence on habitat similarity of neighboring islands.
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LISA 1. SIMULATSIOONIDE LAHTEKOOD

# Loob algse andmebaasi x ja y dimensioonidega ja laeb need sClhsteemi
mCxllu
# loob algse liigifondi
algus = function (x=100,y=100,1liike=1)
{
assign("x",x, envir=.GlobalEnv)
assign("y",y, envir=.GlobalEnv)
assign("alg.liike",liike, envir=.GlobalEnv)
maa=data. frame (x=rep(l:x,y),y=rep(l:y,each=x),
keskk=rep (0, x*y), ruut=rep(0,x*y),liik=rep (0, x*y),
kohastumus=rep (0, x*vy))
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
liik=data.frame (stringsAsFactors=F,
genoom=character () , fenotyyp=character (),
arv=numeric (), vanem=numeric (),
synd.aeg=numeric (), synd.x=numeric (), synd.y=numeric(),
surm.aeg=numeric (), surm.x=numeric (), surm.y=numeric())
assign("1iik",1iik, envir=.GlobalEnv)
rikkus=data.frame (aeg=numeric (), tot=numeric())
assign ("rikkus", rikkus, envir=.GlobalEnv)
r=0 ## ajayhik
assign("r",r,envir=.GlobalEnv)
for (i in 1:1iike) {
1iik[i,1l]=paste (sample (LETTERS,12, replace=TRUE),collapse="")
p=nchar (liik[i,1])

liikSfenotyyplil=rgb (sample(p,1),sample(p,1l),sample(p,1l),maxColorValue=p)
}
assign("1iik",1iik, envir=.GlobalEnv)

}

# Funktsioon tekitamaks maapinda vastava keskkonnaga, x1 ja yl vasak
alumine
# nurk, x2 ja y2 parem ylemine
saar = function(xl,yl,x2,y2, keskkond=1l) {
stopifnot (keskkond<26)
maas$keskk[maa$x>=x1l & maaSy>=yl & maas$x<=x2 &
maasy<=y2]=rep (keskkond, (x2-x1+1)* (y2-y1+1))
maas$liik[maaSkeskk==0]=0
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
keskk=unique (maaSkeskk)
assign ("keskk", keskk, envir=.GlobalEnv)
}
# Funktsioon uurimisalade paigutamiseks
uuri = function (x1l,vyl,x2,vy2) {
uuri.id=max (maa$Sruut) +1
maaSruut [maa$x>=x1 & maa$y>=yl & maa$x<=x2 & maaSy<=y2]=uuri.id
rikkus=data.frame (rikkus, numeric (nrow (rikkus) ), numeric (nrow (rikkus)))
names (rikkus) [ncol (rikkus)-1]=paste ("R",uuri.id, sep="")
names (rikkus) [ncol (rikkus) ]=paste ("E",uuri.id, sep="")
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
assign ("rikkus",rikkus, envir=.GlobalEnv)
}
# Funktsioon maailma joonistamiseks
### Saarte joonistamine
plot.maa=function(...) {
plot(c(0,x),c(0,y),type="n",xlab="",ylab="")
k=0.5 # kui palju maa teha suurem, et punktid vCxlja paistaksid
ruudud = sort (unique (maaSkeskk))



ruudud = ruudud[ruudud>0]

varv = colorRampPalette (c ("darkgreen", "sandybrown"), space =
"rgb") (length (ruudud))

maal=subset (maa, keskk>0)

for (i in l:nrow(maal)) {

rect (maal$x[i]-k,maalSy[i]-

k,maal$x[i]+k,maalSy[i]+k,col=varv[which (maal$keskk[i]==ruudud)],border=NA)

}

### Uurimisalade joonistamine

ruudud = unique (maaS$ruut)

ruudud ruudud [ ruudud>0]

maal=subset (maa, ruut>0)

x1l=as.numeric (tapply (maal$x,maalSruut,min))

x2=as.numeric (tapply (maal$x,maal$Sruut,max))
))
))

yl=as.numeric (tapply(maal$y,maalSruut,min
y2=as.numeric (tapply (maal$y,maal$ruut,max
varv=rainbow (length (ruudud) )
for (i in 1l:length(x1l)) {
rect (x1[i]-k,y1l[i]l-k,x2[1i]+k,y2[i]+k,col=NA,border=varv[i], lwd=2)
}
### Liikide joonistamine
maal=subset (maa, 1iik>0)
points (maal$x,maal$y,pch=16,cex=0.5,col=1iik$fenotyyp[maal$liik])
title(r)
}
# Liikide paigutamine maailma
elu = function (x1=1,yl=1,x2=x,y2=y,liike=nrow(liik)) {
if (liike>nrow(liik)) liike=nrow(liik)
if (x1<1) x1=1
1f (x2>x) x2=x
if (yl<l) yl=1
if (y2>y) y2=y
pind= (x2-x1+1) * (y2-y1+1)
k=sample (liike,pind, replace=TRUE)
maas$liik[maa$x>=x1l & maasSy>=yl & maas$x<=x2 & maasy<=y2]=k
maas$liik[maa$Skeskk==0]=0
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
}
# Funktsioon hairing -- toenaosus, et isendit kaob
hairing = function(kadu=0.1,x1=1,yl=1,x2=x,y2=y) {
stopifnot (kadu<l)
if (x1<1) x1=1
1f (x2>x) x2=x
if (yll) yl=1
if (y2>y) y2=y
k=which (maas$x>=x1 & maaSy>=yl & maa$x<=x2 & maasSy<=y2 & maa$liik>0)
mitu=round (length (k) *kadu)
k=sample (k)
maa$liik[k[1l:mitu]l]=0
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
}
# Evolutsioneerumine, toenaosus, et tekib uus 1liik
evol = function (mut=0.01,x1=1,yl=1,x2=x,y2=y) {
if (exists("r")==FALSE) r=NA
stopifnot (mut<l)
if (x1<1) x1=1
if (x2>x) x2=x
if (yl<l) yl=1
if (y2>y) y2=y
k=which (maas$x>=x1 & maaSy>=yl & maa$x<=x2 & maasSy<=y2 & maa$liik>0)
m=runif (length(k), 0, 1)<mut # populatsioonid, kus on mutatsioon
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k=k [m==TRUE]
for (i in k) {
liiknr=nrow (liik)+1
liik([liiknr,4]=maa$liik[i]
liikS$Ssynd.aeg[liiknr]=r
1liik$synd.x[liiknr]=maas$x[i]
1iikS$synd.y[liiknr]=maas$y[i]
liikSgenoom[liiknr]=1liikS$genocom[liik$vanem[liiknr]]
maa$liik[i]=1liiknr
koht=sample (l:nchar (liik$genoom[liiknr]), 1)
nukleotiid=substr(liikS$Sgenoom|[liiknr], koht, koht)
substr (liik$genoom[liiknr], koht, koht)=sample (setdiff (LETTERS,nukleotiid), 1)
liikSfenotyypl[liiknr]=rgb (sample(1:100,1),sample(1:100,1),sample(1:100,1),m
axColorValue=100)
}
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
assign("1liik",1liik, envir=.GlobalEnv)
}
# Levimine, toenaous, et 1liik levib, kas konkureerib
levi=function (levimine=0.7,x1=1,yl=1,x2=x,y2=y, konkurents=TRUE) {
if (x1<1) x1=1
if (x2>x) x2=X
if (yl<l) yl=1
if (y2>y) y2=y
k=which (maa$x>=x1 & maas$y>=yl & maa$x<=x2 & maas$y<=y2 & maa$liik>0)
mitu=round (length (k) *levimine)
if (length(k)>1) k=sample (k,mitu)
for (i in k) {
liik id=maa$liik[i]

const=1
if (konkurents==TRUE) {
const=length (grep ("Z",unlist (strsplit (liik$genoom[liik id],""))))/nchar(1ii

kSgenoom[liik id])*2
# levimise konstant, soltuvalt kui palju Z-d on genoomis max=2,
}
kaugus=rnbinom(l, const+0.0001, 0.1)+1
#hist (rnbinom (1000, const+0.0001, 0.1)+1)
angle.inc = 2 * pi/100

suund = sample(seqg(0, 2 * pi - angle.inc, by = angle.inc),1)

x.uus = round(sin(suund) * kaugus + maas$x[i])

y.uus = round(cos (suund) * kaugus + maa$yl[i])

if (x.uus > 0 & x.uus <= x & y.uus > 0 & y.uus <=y ) { # ruudus sees

id.uus=which (maa$x==x.uus & maa$y==y.uus)
if (maaSkeskk[id.uus] > 0) { # maa
if (maa$liik[id.uus]==0)
{ # tyhi koht, vota ara
maa$liik([id.uus]=1iik id
}
if (maa$liik[id.uus]>0 & konkurents==TRUE)
{ # keegi ees, konkureerima, eeldame, et on levimise-konkureerimise
loivsuhe
#koha id=which (maaSkeskk[id.uus]==keskk)
sobilik=LETTERS [maaSkeskk[id.uus]]
uus=length (grep(sobilik,unlist (strsplit (liikSgenoom[liik id],""))))
vana=length (grep(sobilik,unlist (strsplit (liikSgenocom[maas$liik[id.uus]],""))
))
#if (uus == vana) uus=uus+ sample(c(-1,1),1) #kui on vordsed,
siis on juhuse asi, kumb voidab
if (uus > wvana)
{

maa$liik([id.uus]=1iik id
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}
}

}} # valjas sees ja maismaa kontroll
} # jargmine levima
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
}
# Migratsioon valjastpoolt meie maailma, migreeruvad vaid algse
# liigifondi 1liigid, kas konkureerivad?
migratsioon=function (migr=0.01,x1=1,yl=1,x2=x,y2=y, konkurents=TRUE) {
if (x1<1) x1=1
if (x2>x) x2=Xx
if (yl<l) yl=1
if (y2>y) y2=y
k=which (maa$x>=x1 & maaSy>=yl & maa$x<=x2 & maaSy<=y2)
mitu=round (length (k) *migr)
if (length(k)>1) k=sample (k,mitu)
for (i in k) {
liik id=sample(alg.liike,1)

X.uus = maas$x[1]
y.uus = maasSy[i]
if (x.uus > 0 & x.uus <= x & y.uus > 0 & y.uus <=y ) { # ruudus sees

id.uus=which (maa$x==x.uus & maa$y==y.uus)
if (maaSkeskk[id.uus] > 0) { # maa
if (maa$liik[id.uus]==0)
{ # tyhi koht, vota ara
maa$liik([id.uus]=1iik id
}
if (maa$liik[id.uus]>0 & konkurents==TRUE)
{ # keegl ees, konkureerima, eeldame, et on levimise-konkureerimise
loivsuhe
sobilik=LETTERS [maaSkeskk[id.uus]]
uus=length (grep(sobilik,unlist (strsplit (liik$genoom[liik id],""))))
vana=length (grep (sobilik,unlist (strsplit(liik$genoom[maas$liik[id.uus]],""))
))
#if (uus == vana) uus=uus+ sample(c(-1,1),1) #kui on vordsed,
siis on juhuse asi, kumb voidab
if (uus > wvana)
{
maa$liik([id.uus]=1iik id
}
}

}} # valjas sees ja maismaa kontroll
} # jargmine levima
assign("maa",maa, envir=.GlobalEnv)
}
# Elurikkuse andmete salvestamine, yldine liikide arv, iga uurimisala
# liigirikkus ja neoendeemide hulk (seal tekkinud ja hetkel ainult seal)

elurikkus=function () {
id=nrow (rikkus)+1
rikkus[id,1]=r
rikkus$tot[id]=sum(union (maa$liik,maa$liik)>0)
ruudud=union (maa$ruut,maaSruut)
ruudud=ruudud [ruudud>0]
for (i in ruudud) {
rikkus[id, paste ("R",i,sep="")]=sum(union (maa$liik[maa$Sruut==i],maas$liik[maa
Sruut==1]1)>0)
ruudus.sees=union (maa$liik[maa$ruut==i],maas$liik[maaSruut==i])
ruudus.sees=ruudus.sees[ruudus.sees>0]
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ruudus.evol=ruudus.sees|[is.element (1liik$synd.x[ruudus.sees],
maa$x [maaSruut==i]) & is.element (liik$synd.y[ruudus.sees],
maadSy[maaSruut==i]) ]
ruudus.valjas=union (maa$liik[maa$ruut!=1i],maas$liik[maaSruut!=i])
rikkus[id,paste ("E",i,sep="") ]=sum(setdiff (ruudus.evol, ruudus.valjas)>0)
}
assign ("rikkus",rikkus, envir=.GlobalEnv)
}
# Jookseb nii palju tsykleid kui ette antud koos koigi parameetritega
jookse = function(aeg=100, migr=0.01, hairing=0.1,levi=0.7,ev0l=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE) {
for (r in l:aeqg) {
if (migr > 0) migratsioon (migr)
if (hairing > 0) hairing(hairing)
if (levi > 0) levi(levi, konkurents=konkurents)
(
(

if (evol > 0) evol (evol)

if (elurikkus==T) elurikkus/()
if (joonis==T) plot.maa/)
print (r)

assign("r",r,envir=.GlobalEnv)
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LISA 2. TOO ESIMESE OSA SIMULATSIOONIDE KOODID

1. simulatsioon: saare suurus

###SUURUS

# Kustutame malu tyhaks

m(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 10 1liiki algsese liigifondi
algus (x=200, y=50, 1liike=10)

# Uurimisalad

uuri (15,10,20,15)
uuri (160,10,170,20)
uuri (125,10,140,25)
uuri (40,10, 60,30)
uuri (80,10,105,35)

# Saared merre

saar(15,10,20,15,1)

saar(160,10,170,20,1)

saar (125,10,140,25,1)

saar (40,10,60,30,1)

saar(80,10,105,35,1)

jookse (aeg=500, hairing=0.1,levi=0.4,evol=0.01, migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="tulemusl suurus.txt")

2.simulatsioon: saare vanus

###VANUS

# Kustutame malu tyhaks

m(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 10 1iiki algsese liigifondi
algus (x=200, y=50, 1liike=10)

# Uurimisalad
uuri(5,10,20,25)
uuri (40,10,55,25)
uuri (75,10,90,25)
uuri (110,10,125,25)
uuri (145,10,160,25)

# Saared merre

saar(5,10,20,25,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1,levi=0.4,evol=0.01, migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

saar (40,10,55,25,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1,levi=0.4,evol=0.01, migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

saar (75,10,90,25,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1,levi=0.4,evol=0.01], migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

saar(110,10,125,25,1)

konkurents=TRUE,

konkurents=TRUE,

konkurents=TRUE,

konkurents=TRUE,
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jookse (aeg=100, hairing=0.1,levi=0.4,evo0l=0.01], migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

saar (145,10,160,25,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1,levi=0.4,evol=0.01, migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="tulemusl vanus.txt")

3. simulatsioon: elupaikade mitmekesisus

###ELUPAIGAD

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 10 1iiki algsese liigifondi
algus (x=165, y=50, liike=10)

# Uurimisalad

uuri (5,10,20,25)
uuri (40,10,55,25)
uuri (75,10, 90,25)
wuri (110,10,125,25)
uuri (145,10,160,25)

# Saared merre, erinev arv elupaiku
#1
saar(5,10,20,25,1)
#2
saar (40,10,47,25,1)
saar(47,10,55,25,2)
#3
saar(75,10,80,25,1)
saar (80,10,85,25,2)
saar (85,10, 90,25, 3)
#4
saar(110,10,113,25,1
saar(113,10,117,25,2
saar(117,10,121,25,3
saar(121,10,125,25,4
#5
saar (145,10,148,25,1)
saar(148,10,151,25,2)
saar (151,10,154, 25, 3)
( )
( )

)
)
)
)

saar (154,10,157,25,4
saar (157,10,160,25,5

# Laseme joosta 500 ajayhikut
jookse (aeg=500, hairing=0.1,levi=0.4,ev0ol=0.01, migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="tulemusl elupaigad.txt")

4. simulatsioon: saarelisus

###UKS SUUR SAAR

# Kustutame malu tyhaks
rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

konkurents=TRUE,

konkurents=TRUE,

konkurents=TRUE,
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source ("madli simul.R")
# Loome maailma, 10 1liiki algsese liigifondi
algus (x=50, y=80, liike=10)

# Uurimisalad

uuri (10,10, 35,65)

# Saar merre pindalaga 1375 (koéigi saarte pindala kokku),
saar (10,10,35,65,1)

jookse (aeg=500, hairing=0.1,levi=0.4,evol=0.01, migr=0.01,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="tulemusl iikssuursaar.txt")

so 25x55

konkurents=TRUE,
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LISA 3. TOO TEISE OSA SIMULATSIOONIDE KOODID

Hawaii vanuseta, elupaikade mitmekesisuseta

###Hawaii

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1liiki algsese liigifondi
algus (x=320, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad

uuri (246,10,312,76)
uuri(218,116,246,144)
uuri (191,158,226,166)
uuri (136,166,162,191)
uuri (33,200,58,224)
uuri (10,181,14,200)
uuri (195,134,207,147)
uuri (203,107,210,114)

# Saared merre

#Big Island

saar (246,10,312,76,1)

#Maui

saar(218,116,246,144,1)

#Lanail

saar (195,134,207,147,1)

#Kahoolawe

saar (203,107,210,114,1)

#Molokail

saar (191,158,226,166,1)

#0ahu

saar(136,166,162,191,1)

#Kauai

saar (33,200,58,224,1)

#Nihau

saar(10,181,14,200,1)

jookse (aeg=520, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Hawaii vanuseta.txt")

Hawaii vanusega, elupaikade mitmekesisuseta

###Hawaii wvanus

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1iiki algsese liigifondi
algus (x=320, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad

uuri (246,10,312,76)
uuri (218,116,246,144)
uuri (191,158,226,166)
uuri (136,166,162,191)
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uuri (33,200,58,224)
uuri(10,181,14,200)
uuri (195,134,207,147)
uuri (203,107,210,114)

# Saared merre

#Nihau

saar (10,181,14,200,1)

jookse (aeg=50, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Kauai

saar (33,200,58,224,1)

jookse (aeg=170, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#0ahu

saar(136,166,162,191,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Molokai

saar(191,158,226,166,1)

#Lanai

saar (195,134,207,147,1)

#Maui

saar (218,116,246,144,1)

#Kahoolawe

saar (203,107,210,114,1)

jookse (aeg=140, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Big Island

saar (246,10,312,76,1)

jookse (aeg=60, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Hawaii vanusega.txt")

Hawaii vanuseta, elupaikade mitmekesisusega

###Hawaii elupaigad

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s/())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1iiki algsese liigifondi
algus (x=320, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad

uuri (246,10,312,76)
uuri(218,116,246,144)
uuri (191,158,226,166)
uuri (136,166,162,191)
uuri (33,200,58,224)
uuri (10,181, 14,200)
uuri (195,134,207,147)
uuri (203,107,210,114)

# Saared merre

#Big Island

saar (263,26,295,60,2)
saar (246,10,312,26,1)
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saar (246,60,312,76,1)
saar (246,26,263,60,1)
295,26,312,60,1)

(
(
(

#Maui

saar (225,123,239,137,2)

saar (218,116,246,123,1)

saar (218,137,246,144,1)

saar(218,123,225,137,1)

saar (239,123,246,137,1)

#Lanail

saar (195,134,207,147,1)

#Kahoolawe

saar (203,107,210,114,1)

#Molokai

saar(191,158,209,166,1)

saar (209,158,226,166,2)

#0ahu

saar (136,166,162,191,1)

#Kauail

saar (39,206,52,218,2)

saar (33,200,58,2006,1)

saar (33,218,58,224,1)

saar (33,206,39,218,1)

saar (52,206,58,218,1)

#Nihau

saar(10,181,14,200,1)

jookse (aeg=520, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,

konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Hawaii kdrgusega.txt")

Hawaii vanusega, elupaikade mitmekesisusega

###Hawail elupaigad, wvanus

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1iiki algsese liigifondi
algus (x=320, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad

#Big Island

uuri (246,10,312,76)
#Maui

uuri (218,116,246,144)
#Molokail

uuri (191,158,226,166)
#0ahu

uuri (136,166,162,191)
#Kauail

uuri (33,200,58,224)
#Nihau

uuri (10,181,14,200)
#Lanai

uuri (195,134,207,147)
#Kahoolawe

uuri (203,107,210,114)

# Saared merre



#Nihau

saar(10,181,14,200,1)

jookse (aeg=50, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Kauail

saar (39,206,52,218,2)

saar (33,200,58,2006,1)

saar(33,218,58,224,1)

saar (33,206,39,218,1)

saar (52,206,58,218,1)

jookse (aeg=170, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()

#0ahu

saar (136,166,162,191,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Molokai

saar(191,158,209,166,1)

saar (209,158,226,166,2)

#Lanai

saar(195,134,207,147,1)

#Maui

saar (225,123,239,137,2)

saar(218,116,246,123,1)

saar (218,137,246,144,1)

saar (218,123,225,137,1)

saar (239,123,246,137,1)

#Kahoolawe

saar (203,107,210,114,1)

jookse (aeg=140, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Big Island

saar (263,26,295,60,2
saar (246,10,312,26,1
saar (246,060,312, 70,1
saar (246,26,263,60,1
saar (295,26,312,60,1)

jookse (aeg=60, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

)
)
)
)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Hawai kd&rgusvanus.txt")

Galapagos vanuseta, elupaikade mitmekesisuseta

##Galapagos

# Kustutame malu tyhaks
rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu
source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 10 1liiki algsese liigifondi
algus (x=200, y=250, 1liike=100)
# Uurimisalad

#Fernandia

uuri (8,156,25,172)

#Isabela

uuri (28,123,58,188)

#Santiago

uuri(72,146,87,162)

#Santa Cruz
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uuri (85,113,105,133)
#San Cristobal

uuri (132,80,158,89)
#Pinzon

uuri (72,130,75,133)
#Floreana

uuri (67,74,76,82)
#Santa Fe

uuri (105,104,108,107)
#Espanola
uuri(110,54,118,57)
#Pinta

uuri (89,211,92,219)
#Marchena

uuri (107,197,114,204)
#Genovesa
uuri(141,184,143,186)

# Saared merre
#Fernandia
saar(8,156,25,172,1)
#Isabela

saar (28,123,58,188,1)
#Santiago
saar(72,146,87,162,1)
#Santa Cruz
saar(85,113,105,133,1)
#San Cristobal

saar (132,80,158,89,1)
#Pinzon
saar(72,130,75,133,1)
#Floreana

saar (67,74,76,82,1)
#Santa Fe

saar (105,104,108,107,1)
#Espanola
saar(110,54,118,57,1)
#Pinta

saar (89,211,92,219,1)
#Marchena

saar (107,197,114,204,1)
#Genovesa
saar(141,184,143,186,1)

jookse (aeg=320, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,

konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Galap vanuseta.txt")

Galapagos vanusega, elupaikade mitmekesisuseta

###Galapagos vanus

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1liiki algsese liigifondi
algus (x=250, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad
#Fernandina
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uuri(8,156,25,172)
#Isabela

uuri (28,123,58,188)
#Santiago
uuri(72,146,87,162)
#Santa Cruz

uuri (85,113,105,133)
#San Cristobal

uuri (132,80,158,89)
#Pinzon
uuri(72,130,75,133)
#Floreana

uuri (67,74,76,82)
#Santa Fe

uuri (105,104,108,107)
#Espanola
uuri(110,54,118,57)
#Pinta

uuri (89,211,92,219)
#Marchena

uuri (107,197,114,204)
#Genovesa

uuri (141,184,143,186)

# Saared merre

#Espanola
saar(110,54,118,57,1)

#San Cristobal

saar (132,80,158,89,1)
jookse (aeg=30, hairing=0.1,

konkurents=TRUE, elurikkus=

#Santa Fe
saar(105,104,108,107,1)
jookse (aeg=90, hairing=0.1,

konkurents=TRUE, elurikkus=

#Pinzon
saar(72,130,75,133,1)
#Floreana
saar(67,74,76,82,1)

jookse (aeg=30, hairing=0.1,

konkurents=TRUE, elurikkus=

#Santa Cruz
saar(85,113,105,133,1)
plot.maa ()

jookse (aeg=70, hairing=0.1,

konkurents=TRUE, elurikkus=

#Santiago
saar(72,146,87,162,1)
plot.maa ()

jookse (aeg=35, hairing=0.1,

konkurents=TRUE, elurikkus=

#Isabela

saar (28,123,58,188,1)
#Pinta
saar(89,211,92,219,1)
#Marchena

saar (107,197,114,204,1)
jookse (aeg=35, hairing=0.1,

konkurents=TRUE, elurikkus=

plot.maa ()
#Genovesa

levi=0.4, evol=0.01,
TRUE, joonis=FALSE)

levi=0.4, evol=0.01,

TRUE, joonis=FALSE)

levi=0.4, evol=0.01,
TRUE, joonis=FALSE)

levi=0.4, evol=0.01,
TRUE, joonis=FALSE)

levi=0.4, evol=0.01,

TRUE, joonis=FALSE)

levi=0.4, evol=0.01,
TRUE, joonis=FALSE)

migr=0.

migr=0.

migr=0.

migr=0.

migr=0.

migr=0.

01,

01,

01,
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saar(141,184,143,186,1)

plot.maa ()

jookse (aeg=25, hairing=0.1,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE,

#Fernandina
saar(8,156,25,172,1)

jookse (aeg=5, hairing=0.1,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()

write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Galap vanusega.txt")

Galapagos vanuseta, elupaikade mitmekesisusega

###Galapagos elupaigad
# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 10 1liiki algsese liigifondi
algus (x=200, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad
#Fernandia
uuri(8,156,25,172)
#Isabela

uuri (28,123,58,188)
#Santiago
uuri(72,146,87,162)
#Santa Cruz

uuri (85,113,105,133)
#San Cristobal

uuri (132,80,158,89)
#Pinzon
uuri(72,130,75,133)
#Floreana

uuri (67,74,76,82)
#Santa Fe

uuri (105,104,108,107)
#Espanola

uuri (110,54,118,57)
#Pinta

uuri (89,211,92,219)
#Marchena

uuri (107,197,114,204)
#Genovesa

uuri (141,184,143,186)

# Saared merre
#Fernandia
saar(12,160,21,168,2)
saar(8,156,25,160,1)
saar(8,168,25,172,1)
saar(8,160,12,168,1)
saar(21,160,25,168,1)
#Isabela

saar (36,139,50,172,2)
saar (28,123,58,139,1)
saar (28,172,58,188,1)
saar(28,139,36,172,1)
saar (50,139,58,172,1)

levi=0.4, evol=0.01,

joonis=FALSE)

migr=0.01,

levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,

konkurents=TRUE,
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#Santiago
saar(72,146,87,162,1)
#Santa Cruz

saar (85,113,105,133,1)
#San Cristobal

saar (132,80,158,89,1)
#Pinzon
saar(72,130,75,133,1)
#Floreana
saar(67,74,76,82,1)
#Santa Fe

saar (105,104,108,107,1)
#Espanola
saar(110,54,118,57,1)
#Pinta
saar(89,211,92,219,1)
#Marchena

saar (107,197,114,204,1)
#Genovesa
saar(141,184,143,186,1)
jookse (aeg=320, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Galap kd&rgustega.txt")

Galapagos vanusega, elupaikade mitmekesisusega

###Galapagos vanus, elupaigad

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1liiki algsese liigifondi
algus (x=250, y=250, 1liike=100)

# Uurimisalad
#Fernandina

uuri (8,156,25,172)
#Isabela

uuri (28,123,58,188)
#Santiago

uuri (72,146,87,162)
#Santa Cruz

uuri (85,113,105,133)
#San Cristobal

uuri (132,80,158,89)
#Pinzon

uuri (72,130,75,133)
#Floreana
uuri(67,74,76,82)
#Santa Fe

uuri (105,104,108,107)
#Espanola

wuri (110,54,118,57)
#Pinta

uuri (89,211,92,219)
#Marchena
uuri(107,197,114,204)
#Genovesa

uuri (141,184,143,186)
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# Saared merre

#Espanola

saar (110,54,118,57,1)

#San Cristobal

saar (132,80,158,89,1)

jookse (aeg=30, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Santa Fe

saar (105,104,108,107,1)

plot.maa ()

jookse (aeg=90, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Pinzon

saar (72,130,75,133,1)

#Floreana

saar(67,74,76,82,1)

plot.maa ()

jookse (aeg=30, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

#Santa Cruz

saar(85,113,105,133,1)

plot.maa ()

jookse (aeg=70, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Santiago

saar(72,146,87,162,1)

jookse (aeg=35, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Isabela

saar (36,139,50,172,2)

saar (28,123,58,139,1)

saar(28,172,58,188,1)

saar (28,139,36,172,1)

saar (50,139,58,172,1)

#Pinta

saar(89,211,92,219,1)

#Marchena

saar (107,197,114,204,1)

jookse (aeg=35, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Genovesa

saar(141,184,143,186,1)

jookse (aeg=25, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

#Fernandina

saar(12,160,21,168,2)

saar(8,156,25,160,1)

saar(8,168,25,172,1)

saar(8,160,12,168,1)

saar (21,160,25,168,1)

jookse (aeg=5, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01, konkurents=TRUE,
elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table (rikkus, file="TULEMUS1 Galap k&rgusvanus.txt")

Kanaarid vanuseta, elupaikade mitmekesisuseta
###Kanaarid

# Kustutame malu tyhaks
rm(list = 1s())

76



# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1iiki algsese liigifondi
algus (x=300, y=150, 1liike=100)

# Uurimisalad
#Tenerife

uuri (89,38,118,67)
#Fuerteventura

uuri (239,39,254,85)
#Gran Canaria

uuri (153,22,178,48)
#Lanzarote

uuri (244,93,258,118)
#La Palma
uuri(17,73,31,94)

#La Gomera

uuri (57,44,70,56)

#E1 Hierro

uuri (10,20,21,30)

#La Graciosa

uuri (244,120,246,126)
#Alegranza

uuri (244,133,246,135)

# Saared merre

#E1 Hierro
saar(10,20,21,30,1)

#La Palma
saar(17,73,31,94,1)

#La Gomera

saar (57,44,70,506,1)
#Tenerife
saar(89,38,118,67,1)
#Gran Canaria

saar (153,22,178,48,1)
#Fuerteventura

saar (239,39,254,85,1)
#Lanzarote

saar (244,93,258,118,1)
#La Graciosa
saar(244,120,246,126,1)
#Alegranza

saar (244,133,246,135,1)
jookse (aeg=2000, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Kanaarid vanuseta.txt")

Kanaarid vanusega, elupaikade mitmekesisuseta

###Kanaarid vanus

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 l1liiki algsese liigifondi
algus (x=300, y=150, 1liike=100)

# Uurimisalad



#Tenerife

uuri (89,38,118,67)
#Fuerteventura

uuri (239,39,254,85)
#Gran Canaria

uuri (153,22,178,48)
#Lanzarote

uuri (244,93,258,118)
#La Palma
uuri(17,73,31,94)

#La Gomera

uuri (57,44,70,56)

#E1 Hierro

uuri (10,20,21,30)

#La Graciosa

uuri (244,120,246,126)
#Alegranza

uuri (244,133,246,135)

# Saared merre

#Fuerteventura

saar (239,39,254,85,1)

jookse (aeg=500, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)
#Gran Canaria

saar (153,22,178,48,1)

#Lanzarote

saar (244,93,258,118,1)

jookse (aeg=340, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)
#Tenerife

saar(89,38,118,67,1)

jookse (aeg=160, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)
#La Gomera

saar (57,44,70,506,1)

jookse (aeg=800, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)
#La Palma

saar(17,73,31,94,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)
#E1 Hierro

saar (10,20,21,30,1)

#La Graciosa

saar(244,120,246,126,1)

#Alegranza

saar (244,133,246,135,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()

migr=0.

migr=0.

migr=0.

migr=0.

migr=0.

migr=0.

01,

01,

01,

01,

write.table (rikkus, file="TULEMUS1 Kanaarid vanusega.txt")

Kanaarid vanuseta, elupaikade mitmekesisusega

###Kanaarid elupaigad

# Kustutame malu tyhaks
rm(list = 1s())

# Loeme funktsioonid mallu
source ("madli simul.R")



# Loome maailma, 100 1liiki algsese liigifondi
algus (x=300, y=150, 1liike=100)

# Uurimisalad
#Tenerife

uuri (89,38,118,67)
#Fuerteventura

uuri (239,39,254,85)
#Gran Canaria

uuri (153,22,178,48)
#Lanzarote

uuri (244,93,258,118)
#La Palma
uuri(17,73,31,94)

#La Gomera

uuri (57,44,70,56)

#E1 Hierro

uuri (10,20,21,30)

#La Graciosa

uuri (244,120,246,126)
#Alegranza

uuri (244,133,246,135)

# Saared merre

#E1 Hierro
saar(13,22,18,28,2)
saar (10,20,21,22,1)
saar(10,28,21,30,1)
saar(10,22,13,28,1)
saar(18,22,21,28,1)
#La Palma
saar(17,73,31,78,1)
saar(21,78,27,89,2)
saar(17,89,31,94,1)
saar(17,78,21,89,1)
saar(27,78,31,89,1)
#La Gomera

saar (60,47,67,53,2)
saar (57,44,70,47,1)
saar(57,53,70,56,1)
saar (57,47,60,53,1)
saar(67,47,70,53,1)
#Tenerife

saar (96,45,111,60,2)
saar(89,38,118,45,1)
saar (89,45,96,60,1)
saar(89,60,118,67,1)
saar(111,45,118,60,1)
#Gran Canaria

saar (159,29,172,41,2)
saar (153,22,178,29,1)
saar (153,41,178,48,1)
saar (153,29,159,41,1)
saar(172,29,178,41,1)
#Fuerteventura

saar (239,39,254,85,1)
#Lanzarote

saar (244,93,258,118,1)
#La Graciosa

saar (244,120,246,126,1)
#Alegranza



saar (244,133,246,135,1)
jookse (aeg=2000, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()
write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Kanaarid korgustega.txt")

Kanaarid vanusega, elupaikade mitmekesisusega

###Kanaarid vanus, elupaigad

# Kustutame malu tyhaks

rm(list = 1s{())

# Loeme funktsioonid mallu

source ("madli simul.R")

# Loome maailma, 100 1liiki algsese liigifondi
algus (x=300, y=150, 1liike=100)

# Uurimisalad
#Tenerife
uuri(89,38,118,67)
#Fuerteventura

uuri (239,339,254, 85)
#Gran Canaria

uuri (153,22,178,48)
#Lanzarote

uuri (244,93,258,118)
#La Palma

uuri (17,73,31,94)

#La Gomera
uuri(57,44,70,56)

#E1 Hierro

uuri (10,20,21,30)

#La Graciosa

uuri (244,120,246,126)
#Alegranza
uuri(244,133,246,135)

# Saared merre

#Fuerteventura

saar (239,39,254,85,1)

jookse (aeg=500, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Gran Canaria

saar (159,29,172,41,2)

saar (153,22,178,29,1)

saar (153,41,178,48,1)

saar (153,29,159,41,1)

saar(172,29,178,41,1)

#Lanzarote

saar (244,93,258,118,1)

jookse (aeg=340, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#Tenerife

saar (96,45,111,60,2)

saar(89,38,118,45,1)

saar (89,45,96,60,1)

saar(89,60,118,67,1)

saar(111,45,118,60,1)

jookse (aeg=160, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#La Gomera
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saar (60,47,67,53,2)

saar (57,44,70,47,1)

saar (57,53,70,56,1)

saar(57,47,60,53,1)

saar(67,47,70,53,1)

jookse (aeg=800, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

#La Palma

saar(17,73,31,78,1)

saar(21,78,27,89,2)

saar(17,89,31,94,1)

saar(17,78,21,89,1)

saar(27,78,31,89,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, Jjoonis=FALSE)

#E1 Hierro

saar(13,22,18,28,2)

saar (10,20,21,22,1)

saar (10,28,21,30,1)

saar (10,22,13,28,1)

saar(18,22,21,28,1)

#La Graciosa

saar (244,120,246,126,1)

#Alegranza

saar (244,133,246,135,1)

jookse (aeg=100, hairing=0.1, levi=0.4, evol=0.01, migr=0.01,
konkurents=TRUE, elurikkus=TRUE, joonis=FALSE)

plot.maa ()

write.table(rikkus, file="TULEMUS1 Kanaarid kdrgusvanusega.txt")
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