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Kokkuvote

Soontaimede fiillogeneetiline ja funktsionaalne mitmekesisus
looduskaitses

Viimaste aastakiimnetega on seoses molekulaarsete meetodite arengu ja erinevate
andmebaaside tekkimisega kasvanud fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse info
kéttesaadavus. Seetdttu on lisaks taksonoomilisele mitmekesisusele ehk liigirikkusele
hakatud wuurima fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse tdhtsustamise ja

rakendamise voimalikkust looduskaitses.

Selle t66 eesmirgiks on uurida soontaimede fiillogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse
rolli tdnapdeva looduskaitsealadel ja viljaspool looduskaitsealasid — antropogeense
héiringuga kooslustes. Kdesolevas referatiivses toos on kirjeldatud erinevaid uuringuid, mis
holmasid fiilogeneetilist ja/vdi funktsionaalset mitmekesisust. Samuti on tehtud liihike
iilevaade peamistest flilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse mdotmise indeksitest

ja nende kasutusviisidest.

Kindlalt vdib viita, et fillogeneetilist mitmekesisust peaks arvestama looduskaitsealade
planeerimisel, sest fiilogeneetilist mitmekesisust ei saa asendada taksonoomilise
mitmekesisusega. Enamikel wuuritud looduskaitse all olevatel aladel ei {ihildunud
soontaimede fiilogeneetilise ja taksonoomilise mitmekesisuse ruumiline jaotus.
Antropogeense hdiringuga kooslustes oli mérkimisvidrne erinevus héiringuga koosluste ja
héiringuta koosluste fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse vahel. Seetdttu peaks
antropogeensete hdiringutega aladel podrama suuremat tdhelepanu fiilogeneetilisele ja
funktsionaalsele mitmekesisusele. Uhe taksoni fiilogeneetilist ja funktsionaalset
mitmekesisust ei saa kasutada teiste taksonite esindamiseks. Muude organismirithmade
fillogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse uuringud kinnitasid fiilogeneetilise,

funktsionaalse ja taksnoomilise mitmekesisuse ruumilist mitte {ihildumist.

Kindlasti uuritakse fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust edasi ning mdlemas
valdkonnas on tulevikus oodata kiiret edasiminekut. Kuid funktsionaalse mitmekesisuse

edasine uurimine on erilise tihtsusega, sest hetkel ei ole soontaimede funktsionaalse



mitmekesisuse rollist looduskaitsealadel midagi teada. Sellegipoolest on juba selles
referatiivses t00s selgunud, et enamik uuringuid on joudnud erinevate mitmekesisuse
moddikute osas sarnasele tulemusele. Seega on juba praeguste uurimistulemuste pdhjal

voimalik edendada looduskaitsealade planeerimise efektiivsust.

Mirksonad: Fiilogeneetiline mitmekesisus, funktsionaalne mitmekesisus, looduskaitse,
okoloogia, antropogeensed hiiringud



Summary

Phylogenetic and Functional Diversity of Vascular Plants in
Nature Conservation

In the last few decades increasingly more information on phylogenetic and functional
diversity has become available. Therefore, phylogenetic and functional diversity, in addition

to taxonomic diversity, have come into focus of nature conservation.

The goal of this thesis is to analyse the role phylogenetic and functional diversity of vascular
plants in contemporary nature conservation. The thesis contains an overview of the studies
that have measured phylogenetic and/or functional diversity in nature conservation areas and
in the areas with anthropogenic disturbance. There is also a small overview on phylogenetic

and functional diversity metrics and their application.

It can be concluded that phylogenetic diversity should be definitely included in nature
conservation planning for vascular plants because taxonomic diversity cannot be used as a
proxy for phylogenetic diversity. In most of the studied regions vascular plants’ taxonomic
and phylogenetic diversity had no spatial overlap.. Vascular plants had significantly less
phylogenetic and functional diversity in the areas with anthropogenic disturbance than in the
areas without anthropogenic disturbance. Therefore, phylogenetic and functional diversity
should gain more attention in the areas with anthropogenic disturbance. Additionally,
studying other groups of organisms one can conclude that phylogenetic and functional
diversity of any taxa cannot be used as a proxy for another taxa. Similarly to vascular plants,
phylogenetic, functional and taxonomic diversity did not spatially overlap in other groups of

organisms.

Research on phylogenetic and functional diversity will be definitely continued and new
knowledge in both fields is expected to grow rapidly. However, studying functional diversity
seems to be especially important because according to this study now the role of functional
diversity in nature protection areas is unknown. Nonetheless, the results of this thesis show

that most of the studies reach the similar conclusions about the importance of phylogenetic



and functional diversity in nature conservation. Therefore, already with the present
knowledge of the different measures of diversity we can enhance the effectiveness of nature

conservation.

Keywords: phylogenetic diversity, functional diversity, nature conservation, ecology,
anthropogenic disturbances
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Sissejuhatus

Bioloogilise mitmekesisuse uurimine on oluline uute efektiivsete looduskaitsealade
planeerimisel ning vanade looduskaitsealade efektiivsuse hindamisel. Seni on bioloogilise
mitmekesisuse hindamiseks kasutatud taksonoomilist mitmekesisust ehk liigirikkust. Kuid
taksonoomiline mitmekesisus ei ole looduskaitses piisavalt efektiivne, kui tahame kindlad
olla, et kaitseme mitte iihesuguseid liike, vaid evolutsiooni jooksul tekkinud mitmekesiseid
likke (fiilogeneetiline mitmekesisus) ja nende mitmekesiseid tunnuseid (funktsionaalne
mitmekesisus). Ténapdeval on seoses molekulaarsete meetodite arengu ja erinevate
andmebaaside tekkimisega jérjest kasvanud fiillogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse
info kittesaadavus, mistdttu on ka fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse osakaal
looduskaitsealade planeerimisel kasvanud. Fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse
efektiivsuse uurimine looduskaitses ja antropogeense hdiringuga aladel aitab mdista, kas
fillogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse kasutamine looduskaitses vdib olla abiks
litkkide vélja suremise ennetamisel. Seetdttu on oluline teha kindaks, kas nende kasutamine

veel ihe komponendina looduskaitsealade planeerimisel on oluline.

Arvatakse, et flilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse vahel esineb teatav seos:
monedel funktsionaalsetel tunnustel (kuid mitte kdigil) esineb fiilogeneetiline signaal, mis
moddab seda, mil méddral on ldhedalt suguluses olevatel liikidel sarnasemad tunnuste
vaartused kui kaugemalt suguluses olevatel liikidel (Srivastava et al. 2012). Kuna l14dhedalt
suguluses olevad liigid ei pruugi omada iihiseid funktsionaalseid tunnuseid (Gerhold et al.
2015), on korrektne moota fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust eraldi.
Kéesolevas t60s ptitian leida informatsiooni nii fiilogeneetilise kui ka funktsionaalse
mitmekesisuse kohta looduskaitsealadel ja viljaspool looduskaitsealasid - antropogeensete

héiringutega aladel.



1 Filogeneetiline mitmekesisus

Fiilogeneetiline mitmekesisus on bioloogilise mitmekesisuse mddde, mis néitab seda, kui
lahedalt on kooseksisteerivad liigid omavahel suguluses. Kui liigid on ldhisugulased, on
tegemist véikese flilogeneetilise mitmekesisusega ehk fiilogeneetilise klasterdumisega. Kui
liigid on omavahel kaugelt suguluses, on fiilogeneetiline mitmekesisus suur ehk

fiilogeneetiline struktuur on hajutunud (Tucker et al., 2016).

Fiilogeneetilist mitmekesisust mdddetakse liikide omavahelise evolutsioonilise kauguse ehk
fiilogeneetiliste okste pikkuse abil fillogeneesipuus erinevate indeksitega. Ajalooliselt vanim
fiilogeneetilise mitmekesisuse modtmise indeks on PD (ingl. k. phylogenetic diversity; Faith
1992), mis soltub aga matemaatiliselt liigirikkusest, sest seda arvutatakse liike ithendavate
fillogeneetiliste okste pikkuse summana (mida rohkem liike, seda suurem summa (Pavoine
& Bonsall 2011). Liigirikkusest sdltumatud flilogeneetilise mitmekesisuse indeksid on
niiteks keskmine liigipaaride vaheline kaugus (MPD, ingl. k. mean pair-wise distance) ja
keskmine ldhimate taksonite vaheline kaugus (MNTD, ingl. k. mean nearest taxon index;
Tucker et al. 2016). Kui MPD moddab fiilogeneetilist mitmekesisust {iile kogu
fillogeneesipuu ehk evolutsiooniliselt vanemate klaadide vahel (niiteks perekondade ja
sugukondade tasandil), siis MNTD abil saab mdodta fiilogeneetilist mitmekesisust
liigitasandil ehk fiilogeneesipuu harude tippude vahel (Tucker et al. 2016). Indeks ED
moodab taksonite evolutsioonilist erisust ehk seda, kas liikk esindab unikaalset
evolutsioonilist liini voi on tal palju sugulasi (ingl. k. evolutionary distinctiveness; Tucker

et al., 2016).

Fiilogeneetiline informatsioon on tidnapdevase Okoloogia kriitiline komponent.
Fiilogeneesipuu okste muster kujutab endast fenotiiiipiliste ja geneetiliste erinevuste
kogumit (Tucker et al., 2016). Need erinevused vdivad kirjeldada, selgitada voi ennustada

bioloogilisi ja 6koloogilisi protsesse (Tucker et al., 2016).



2 Funktsionaalne mitmekesisus

Funktsionaalne mitmekesisus on bioloogilise mitmekesisuse mddde, mis uurib
funktsionaalsete tunnuste mitmekesisust organismidel kooslustes voi Okosiisteemides
(Petchey & Gaston, 2006). Funktsionaalsed tunnused on tunnused, mis mdjutavad koosluse
vOi Okosiisteemi funktsioneerimist nagu niiteks taimede puhul taime korgus, mis kirjeldab
valguse omandamise efektiivsust vOi seemne mass, mis kirjeldab paljunemisvdimet.
(Petchey & Gaston, 2006). Funktsionaalsed tunnused vdivad olla nii silmaga mérgatavad
morfoloogilised tunnused kui ka niiteks tunnused, mida pelgalt peale vaadates méérata ei

saa nagu niiteks ainevahetuse tiilip ja efektiivsus.

Funktsionaalset mitmekesisust mdddetakse indeksitega, mis kirjeldavad ithe voi mitme
funktsionaalse tunnuse mitmekesisust koosluses (Pavoine & Bonsall, 2011). Uks lihtsamaid
taimede funktsionaalse mitmekesisuse mdotmise viise on liikide jaotamine
funktsionaalsetesse gruppidesse nditeks taimede siisiniku tarbimise tiiiibi jdrgi nagu C4
korrelised, C3 korrelised, ldmmastikku siduvad liblikdielised ja 1dmmastikku mittesiduvad
rohttaimed (Petchey & Gaston, 2006). Funktsionaalset mitmekesisust nditab sel juhul
funktsionaalsete gruppide arv koosluses voi liikide arv nendes gruppides. Funktsionaalset
mitmekesisust saab aga modta mitte ainult kategooriliste, vaid ka pidevate tunnuste puhul
nagu nditeks biomass, lehepind voi juurte pikkus. Selleks koostatakse distantsimaatriks, kus
on ndidatud uuritava tunnuse viirtuse erinevused kdikide koosluse taimeliikide vahel
(Petchey & Gaston, 2006). Funktsionaalse mitmekesisuse arvutamiseks voib kasutada
liigirikkusest sdltuvat mdodikut Rao ruut entroopia, mida moddetakse, liites funktsionaalses
dendogramis, olevate liikide vahelisi okste pikkusi (Munguia-Rosas et al., 2014). Goweri
indeks toimib samuti dendogrami pohjal, kuid on sdltumatu liigirikkusest sest mdddab mitte
summaarset, vaid keskmist liikide vahelist okste pikkust (Goncalves-Souza et al., 2015).
Funktsionaalset mitmekesisust voib vorrelda ka sama litkide arvu kohta tehtud null
mudeliga, et saada teada, kas uuritavate liikide funktsionaalne mitmekesisus on juhuslik voi
mitte (Schleuter et al., 2010). Lisaks funktsionaalsele mitmekesisusele saab mdota ka
funktsionaalset iihtlust, et moista, kas liikide omadused on jaotunud kooslustes iihtlaselt

(Schleuter et al., 2010).



Funktsionaalne mitmekesisus on 6koloogias oluline aspekt, sest see mdjutab okoslisteemi
diinaamikat, stabiilsust, produktiivsust ning toitainete tasakaalu (Tilman, 2001).
Funktsionaalset mitmekesisust arvutatakse selleks, et moista tunnuste ja Skosiisteemide

vastastikke toimuvaid mehhanisme (Petchey & Gaston, 2006).
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3 Fiilogeneetiline ja funktsionaalne mitmekesisus looduskaitses

Traditsiooniline looduskaitse toetub taksonoomilisele mitmekesisusele (Winter et al., 2012),
kusjuures silistemaatiline kaitsealade planeerimine pdhineb tihti iiksikute liigirihmade,

néiteks tippkiskjate, kaitsel (Sobral et al., 2014).

Fiilogeneetilise ja funktsionaalse informatsiooni kasutamine looduskaitse planeerimisel ei
ole siiani olnud kuigi populaarne (Laity ef al., 2015). Ainult moned iiksikud uurimused on
pliidnud tédhtsustada fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust tervetes floorades ja
faunades (Sobral et al., 2014). Fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse senine
véihene kasutamine on tingitud sellest, et fiilogeneetiline informatsioon ja ka liikide tunnuste
vaartused on siiani olnud kéttesaadavad liiga vdheste taksonite jaoks (Laity et al., 2015).
Samuti ei ole pdhjalikult mdistetud looduskaitse seotust evolutsiooniliste protsessidega ning
regionaalsete looduskaitsealade seotust globaalsete evolutsiooniliste protsessidega (Laity et
al., 2015). Siiski on viimase 20 aasta jooksul toimunud eksponentsiaalne kasv
fillogeneetilise informatsiooni kéttesaadavuses, ning on loodud mitmeid andmebaase
maailma taimeliikide tunnustega, mistdttu kasvab ka looduskaitsealade planeerimisel

fillogeneetilise ja funktsionaalse informatsiooni kasutamise téhtsus (Laity et al., 2015).

Fiilogeneetilise ja funktsionaalne mitmekesisuse tdhtsustamine looduskaitses algas umbes
20 aastat tagasi, kui Vane-Wright ef al. (1991) arutlesid, et evolutsiooniliselt kauged liigid,
millel puuduvad ldhisugulased, peaksid olema looduskaistes esile tdstetud, oletades, et
kaugelt suguluses olevad liigid, millel on véhe alles jdédnud sugulusliike, on fiillogeneetilise
mitmekesisuse sdilitamisel olulisemad, kui liigid, millel on palju sugulasliike, millel on ka
oletuslikult suurem geneetiline mitmekesisus. Tdnapdeval on joutud tddemuseni, et kuna
litkkide globaalse véljasuremisega ei kaasne juhuslik evolutsioonilise materjali ning nendega
kaasnevate Okoloogiliste funktsioonide kadu, on oluline kontrollida, kas praegused
looduskaitsemeetmed rahuldavad ka nende aspektide sdilumise (Sobral et al., 2014).
Fiilogeneetilised liikide vahelised suhted peegeldavad biogeograafilisi ja ajaloolisi
stindmusi, mis kujundavad kooosluste struktuuri ja iilesehitust aja jooksul (Sobral et al.,
2014). Sealjuures funktsionaalne mitmekesisus peegeldab rolli, mida iga individuaalne liik

méngib dkosiisteemis (Sobral et al., 2014).
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Lisaraskuseks fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse kasutamisel looduskaitses on
asjaolu, et suure liigirikkusega alad ja suure fiilogeneetilise vOi funktsionaalse
mitmekesisusega alad ei pruugi omavahel tihilduda (Winter et al., 2012). Lisaks ei pruugi
ithilduda suure fiilogeneetilise ja suure funktsionaalse mitmekesisusega alad. Ainult juhul,
kui funktsionaalsed tunnused on fiilogeneetiliselt tugevalt konserveerunud, voib
fillogeneetiline mitmekesisus esindada ka funktsionaalset mitmekesisust (Zupan et al.,
2014). See tdhendab, et ldhedalt suguluses olevatel liikidel on suurem tdendosus omada
sarnaseid funktsionaalseid tunnuseid ja 6koloogilisi omadusi kui juhuslikult valitud liikidel.
Seega voib ainult nendel juhtudel viita, et fiilogeneetilise mitmekesisuse kasutamine
looduskaitsealade  planeerimisel aitab samaaegselt suurendada Maa elustiku
evolutsioonilises ajaloos arenenud erinevate funktsionaalsete tunnuste niol (Zupan et al.,

2014).
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3.1 Soontaimede fiilogeneetiline ja funktsionaalne mitmekesisus
looduskaitsealadel

Kaasaegses looduskaitses on votme-eesmairgiks kaitsta nii litke kui ka funktsionaalset ning
fillogeneetilist mitmekesisust, mida liigid esindavad (Tucker ef al., 2011). Ainult liikide
mitmekesisuse pohjal loodud looduskaitsealadel vdoivad jddda haruldased, ohustatud,
funktsionaalselt voi flilogeneetiliselt erilised liigid esindamata, kuid see-eest on iilekaalus
laialdaselt levinud liigid (Tucker ef al., 2011). Vaatamata sellele, et looduskaitsealad on
loodud erinevatel pohjusel, mille hulka kuuluvad ka majanduslikud, kultuurilised ning
okoloogilised pdhjused, moddeti siiani nende efektiivsust peamiselt taksonoomilise
mitmekesisuse kaitse tdhususe pdhjal. Seetdttu on kasulik uurida, kuidas on seotud
funktsionaalne ja fiilogeneetiline mitmekesisus taksonoomilise mitmekesisusega ning

kuidas on need modtmed esindatud tdnapievastel looduskaitsealadel (Tucker et al., 2011).

Ainult liigirikkuse alusel looduskaitsealade médramisel ei tuvastata alasid, kus
vihemarvukad liigid esindavad olulist osa fiillogeneetilisest mitmekesisusest (Faith, 1992;
Laity et al., 2015). Seda seetdttu, et erinevad liikide rithmad voivad fililogeneetilise
mitmekesisuse suuruse poolest suuresti erineda nagu vdivad ka geograafilised alad (Laity et
al., 2015). Naiteks, kui sureks vélja liikk Wollemia nobilis, mis on oma 150 miljoni aastase
fiillogeneetilise liini ainuke jérglane, oleks flilogeneetilise materjali kaotus palju suurem kui

mone noore liigi puhul, millel on palju sugulasi (Laity ef al., 2015).

Huvitaval kombel on funktsionaalne mitmekesisus looduskaitsealadel siiani praktiliselt
uurimata: mul ei onnestunud kirjandusest leida funktsionaalse mitmekesisuse uuringuid
looduskaitsealadel.  Selles peatiikis  kirjeldatavates  uurimustéodes  késitletakse
funktsionaalset mitmekesisust kui flilogeneetilise mitmekesisusega endastmdistetavalt
korreleeruvat parameetrit (Forest et al. 2007, Tucker et al. 2012) vdi selle uurimise

vajalikkust looduskaitsealal ei mainita tildse (Li et al. 2015).

Tanapideva looduskaitses on palju tdhelepanu pooratud bioloogilise mitmekesisuse
tulipunktidele (Forest et al., 2007). Maailmas on 35 piirkonda, kus on viga korge liigirikkus,
endeemsuse tase ja elupaiga hivimise tdendosus, mistdttu need alad on defineeritud kui

bioloogilise mitmekesisuse tulipunktid (Tucker et al., 2012.
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Lduna-Aafrika edelaosas asuv Hea Lootuse Neem on botaaniliselt iiks kdige liigirikkamaid
alasid maailmas (Forest et al., 2007). Hea Lootuse Neeme pindala on suhteliselt viike,
umbes 90 000 km?, kuid seal on rohkem kui 9000 taimeliiki, millest umbes 70% on
endeemsed (Forest et al., 2007). Uks kolmandik Hea Lootuse Neeme floorast on ITUCN
punase nimistu poolt klassifitseeritud kaitsealuste liikide alla (Tucker et al., 2011). Hea
Lootuse Neeme iseloomustavad jahedad ja niisked talved ning kuumad ja pouale altid suved

(Tucker et al., 2011). Sademeid on suviti peamiselt idas ja talvel 144nes (Tucker et al., 2011).

Aastakiimneid on mirgatud, et Hea Lootuse Neemel jookseb pikisuunas lddnest itta
liigirikkuse gradient (Forest et al., 2007). Ladnes, kus sademed on valdavalt talvel, on ka
umbes kaks korda suurem liigirikkus kui idas (Forest et al., 2007). Suuremat liigirikkust
lddneosas on tihti seostatud suurema liigitekke ja vihemate véljasuremistega, mis on tingitud
evolutsiooniliste ja ajalooliste tingimuste eripdradest, nditeks mulla niiskuse tase oli Lddnes
kdrgem pérast viimase jddaja poolt pohjustatud jahedamat kliimat (Cowling, 1999; Forest et

al., 2007).

Liadneosas varieerub liigirikkus ka pinnavormiti: homogeensetel madalikel on liigirikkus
viiksem kui heterogeensetes maestikes (Forest ef al., 2007). Lisaks on lddnes ka endeemsuse
tase korgem (Forest et al., 2007). Forest et al. (2007) tegid Hea Lootuse Neeme taimkatte
inventuuri, rekonstrueerisid fiilogeneesipuu ja vordlesid liigirikkust ja fiilogeneetilist
mitmekesisust, mida moddeti indeksiga PD. Tulemuseks saadi, et nii liigirikkus kui ka
fillogeneetiline mitmekesisus olid Hea Lootuse Neemes jaotunud sarnaselt, mis viitab
fillogeneetilise mitmekesisuse piiratud téhtsusele selle piirkonna looduskaitse planeerimisel
(Forest et al., 2007). Kuid tulemuste tervele alale iildistamine peidab olulisi erinevusi
fiilogeneetilise ja taksonoomilise mitmekesisuse geograafilises jaotumises: jaotades ala
viiksemateks osadeks, leiti, et moningates osades oli flilogeneetiline mitmekesisus védiksem
vOi suurem kui taksonoomiline liigirikkus (Forest et al., 2007). Selgus, et fiillogeneetiline
mitmekesisus oli jaotunud iseloomulikult ida ja l4&ne vahel, mis iildjoontes kattus
kliimatsoonidega: flilogeneetiline mitmekesisus oli suurem idas kui ldéines (Forest ef al.,
2007). Nimelt selgus lddneosa uurides, et sealne floora oli fiilogeneetiliselt klasterdunud:

floora koosnes flilogeneetiliselt suhteliselt ldhedastest perekondadest, mis tulenes viimase
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25 miljoni aasta jooksul toimunud liigiteketest (Forest ez al., 2007). Selle tulemusega liikati
iimber arvamus, et looduskaitsealade planeerimisel saab flilogeneetilist liigirikkust asendada

taksonoomilise liigirikkusega (Forest et al., 2007).

Ka Tucker et al. (2011) uurisid Hea Lootuse Neemes flilogeneetilise mitmekesisuse, mida
mdddeti indeksiga PD, ja taksonoomilise mitmekesisuse omavahelist seost. Autorid
keskendusid oma uuringus prootealiste (Profeaceae) sugukonna liikidele ning nende
fillogeneetilisele ja taksonoomilisele mitmekesisusele. Hea Lootuse Neeme piikonnas esines
sellest sugukonnast iile 330 taksoni, mis olid endeemsed vdi peaaegu endeemsed (Tucker et
al., 2012). Lisaks taksonoomisele ja fiillogeneetilisele mitmekesisusele uurisid autorid
biogeograafiliselt kaalutud evolutsioonilise harulduse mdotu (inglise. k. biogeographically
weighted evolutionary distinctiveness), mis kaalub evolutsiooniliste liinide osakaalu
fiillogeneesipuus nende liinide arvukusega mingis geograafilises punktis (Tucker et al.,
2012). See meetod voimaldas {ihendada prootealiste fiilogeneetilise mitmekesisuse nende
geograafilise jaotusega (Tucker ef al., 2012). Selle t66 esimeseks tulemusteks saadi, et
fillogeneetiline ja taksonoomiline mitmekesisus olid iile kogu uurimisala omavahel tugevalt
seotud, kuid suurim liigirikkus oli koondunud vidiksematele aladele kui suurim
fillogeneetiline mitmekesisus (Tucker ef al., 2012). See tulemus niitab, et fiillogeneetiline ja
taksonoomiline mitmekesisus langevad kokku ainult juhul, kui ei vdeta arvesse nende
ruumilist jaotust, ning vdiksematel looduskaitsealal voib fiilogeneetiline mitmekesisus jddda
vihem esindatuks kui taksonoomiline liigirikkus (Tucker et al., 2012). Teiseks tulemuseks
saadi, et biogeograafiliselt kaalutud evolutsioonilise harulduse mdddu kaardistamisel tuli
véilja palju vdhem mitmekesiseid piirkondi kui fiilogeneetilise vOi taksonoomilise
mitmekesisuse jargi (Tucker et al., 2012). Erinevalt taksonoomilisest ja fiilogeneetilisest
mitmekesisusest, nditas biogeograafiliselt kaalutud evolutsioonilise harulduse modt
suurimat mitmekesisust uurimisala Iduna- ja edelaosas (Tucker et al, 2012). Seda
sellepérast, et seal leidus liike, mis olid haruldased nii evolutsiooniliselt (st. flilogeneesipuul
eraldiseisvad) kui ka geograafiliselt. Autorid jdreldavad, et biogeograafiliselt kaalutud
evolutsioonilise harulduse modt on asendamatu evolutsiooniliselt ja geograafiliselt

haruldaste liikide mitmekesisuse tuvastamiseks.
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Duongi org Hiinas on {iks osa Indo-Burma bioloogilise mitmekesisuse tulipunktist, mis asub
Tiibeti platoo koguosas (Li et al., 2015). Selles piirkonnas on suured korgusvootmelised
erinevused ning rikkalik floora (Li et al., 2015). Duongi orus on erinevaid bioloogilist
mitmekesisust ohustavaid tegureid: elupaikade hidvimine, metsade fragmenteerumine ning
loodusvarade liigtarbimine (néiteks lageraie) (Li et al., 2015). Li et al. (2011) uurisid selles
piirkonnas taksonoomilist liigirikkust, mille tulemusel leiti, et Duongi orus peaks
looduskaitsealana eelistama igihaljaid laialehiseid metsi, sest seal on kdige suurem
taksonoomiline mitmekesisus. Uurides Duongi oru fiilogeneetilist mitmekesisust, hindasid
Li et al. (2015) flilogeneetilise ja taksonoomilise mitmekesisuse omavahelisi seoseid ning
uurisid taimekoosluste fiilogeneetilist struktuuri. Fiilogeneetilist mitmekesisust uuriti
indeksiga PD, koosluste fiilogeneetilist struktuuri uuriti indeksiga NRI (Li ez al., 2011). Selle
t00 tulemusena dokumenteeriti Dulongi orus 2816 soontaimeliiki, millest 132 olid
endeemsed (Li et al., 2011; Li et al., 2015). Suur liigirikkus ja endeemsuse tase tuleneb
ilmselt ala geoloogilisest, topograafilisest ja klimaatilisest mitmekesisusest (Li ef al., 2015).
Taksonoomiline ja fiilogeneetiline mitmekesisus olid Duongi orus tugevalt seotud, mis viitas
fillogeneetilise mitmekesisuse limiteeritud tdhtsusele looduskaitsealade planeerimisel.
Naiteks asus liigirikkuse haripunkt keskmisel korgusel, 1900-2100 meetri kdorgusel
merepinnast (Li et al, 2015). Fiilogeneetilise mitmekesisuse jaotus oli sarnane
taksonoomilisele mitmekesisusele - maksimaalne fiilogeneetiline mitmekesisus oli samuti
1900-2100 meetri kdrgusel merepinnast (Li ef al., 2015). Vaadeldes koosluste tiiiipe, leiti
samuti, et kdige korgem taksonoomiline ja ka fiilogeneetiline mitmekesisus oli igihaljas
laialehises metsas (Li et al, 2015). Kdige madalam taksonoomiline ja fiilogeneetiline
mitmekesisus olid alpiniidukooslustes ja laiemalt kogu alpiinses voondis (Li et al., 2015).
Kuid koosluste fiilogeneetilise struktuuri uuringud niitasid, et viga paljudes kooslustes oli
fiillogeneetilise mitmekesisuse tase oodatust (st sama arvu liikide juures nullmudeli poolt
pakutavast) madalam voi kdrgem (Li et al., 2015). Naiteks oli igihalja laialehise metsa
fiillogeneetiline mitmekesisus oodatust korgem, teistes uuritud kooslustes aga madalam.
Laialehiste metsade puhul nditab see tulemus, et sealses koosluses oli litke koikidest voi
paljudest soontaimede klaadidest, mis voiks autorite arvates olla iiks looduskaitse

prioriteete.

16



3.2 Soontaimede fiilogeneetiline ja funktsionaalne mitmekesisus
antropogeense hiiringuga kooslustes

Vastukaaluks sellele, kuidas on fiilogeneetiline ja funktsionaalne mitmekesisus esindatud
kaitse all olevatel aladel, uurin kdesolevas peatiikis, kuidas kéituvad need mitmekesisuse

mdddikud véljaspool looduskaitsealasid — antropogeense héiringuga kooslustes.

Maakasutuse intensiivistumist peetakse kdige suuremaks globaalse bioloogilise
mitmekesisuse muutumise teguriks (Arroyo-Rodriguez ef al., 2012). Uheks levinuimaks ja
uurituimaks maakasutuse muutuse tagajirjeks metsade ja ka rohumaade puhul on koosluste
fragmenteerumine. Suur osa globaalsest bioloogilisest mitmekesisusest asub ténapdeval
fragmenteerunud maastikul, mistdttu on bioloogilise mitmekesisuse sdilitamine ruumiliselt

heterogeensetes piirkondades oluline (Munguia-Rosas et al., 2014).

Fragmenteerumine on véga levinud probleemiks troopiliste metsade puhul, sest troopilisi
metsi kasutatakse intensiivselt pdllumajanduslikel eesmirkidel (Arroyo-Rodriguez et al.,
2012). Samas esindavad troopilised metsad koige liigirikkamat bioomi Maal ning on véga
mitmekesised nii liigirikkuse kui ka flilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse poolest
(Arroyo-Rodriguez et al., 2012). Praeguse troopiliste metsade fragmenteerumise tempo
juures ei ole aga raske ennustada, et mone kiimnendi parast koosneb suurem osa maailma
troopilistest metsadest viikestest isoleeritud metsa fragmentidest, seetdttu ongi oluline
moista, mil méadral isoleeritud fragment suudab séilitada fiilogeneetilist ja funktsionaalselt

mitmekesisust (Munguia-Rosas et al., 2014).

Metsade fragmenteerumise tulemusel tekivad isoleeritud metsa fragmendid, mille vahele
tekib muutunud flooraga maatriks (Munguia-Rosas et al, 2014). Sellega seoses on
organismid, mis elutsevad isoleeritud metsa fragmendis, avatud maatrikselupaigast
tulevatele keskkonnamdjudele nagu intensiivsem pdikesekiirgus, kuumus, kuivus jne

(Murcia, 1995; Munguia-Rosas et al., 2014). Selle tulemusena voivad taimekooslused
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muutuda — hakkavad domineerima pioneerliigid, millel on sarnased funktsionaalsed
tunnused nagu kiire kasv ja suur valguse ndudlus, mistdttu on fragmentides madalam
funktsionaalne mitmekesisus (Munguia-Rosas et al., 2014). Kuna tunnused, mis teevad
taimed véljasuremisele tundlikumaks, voivad olla fiillogeneetiliselt mittejuhuslikud, voivad
kaduda terved fiilogeneetilised klaadid, vihendades omakorda fiilogeneetilist mitmekesisust
(Munguia-Rosas et al., 2014).On leitud, et fragmenteerunud metsas on lisaks
taksonoomilisele liigirikkusele ka funktsionaalne ja fiilogeneetiline mitmekesisus madalam
kui fragmenteerumata metsas (Munguia-Rosas et al., 2014). Munguia-Rosas et al. (2014)
uurisid fragmenteerunud metsa modda Yukatani poolsaare lddnerannikut. Nad
identifitseerisid soontaimi, kasutades 50x4m transekte fragmenteerumata igihaljas metsas ja
sellega kiilgnevas looduslikult fragmenteerunud metsas ning vordlesid nende
taksonoomilist, fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust (Munguia-Rosas et al.,
2014). Fiillogeneetilise mitmekesisuse hindamiseks kasutati erinevaid indekseid: PD, MPD
ja MNTD (Munguia-Rosas et al., 2014). Funktsionaalset mitmekesisust moddeti Rao ruut
entroopia indeksiga jargmistel tunnustel: (Iehe kuivkaal, 1 lehe suurus, lehe eripind (SLA),
lehe paksus ja taime korgus (Munguia-Rosas et al., 2014). Fragmenteerumata metsas oli 36
liiki, kuid fragmenteerunud metsas ainult 28 liiki. Ka Rao ruut entroopia oli (11%) kdrgem
fragmenteerumata metsas kui fragmenteerunud metsas (Munguia-Rosas et al., 2014).
Fiilogeneetiline mitmekesisus PD oli 19% korgem fragmenteerumata metsas kui
frgamenteerunud metsas ning samuti olid MNTD 54% ning MPD 15% korgemad

fragmenteerumata kui fragmenteerunud metsas (Munguia-Rosas et al., 2014).

Santos et al. (2010) uurisid, kuidas liikide viljasuremine mdjutab praeguste puude koosluste
fillogeneetilist mitmekesisust Usina Serra Grande’s, Loode-Brasiilia atlantilises
vihmametsas. Brasiilia atlantiline vihmamets on iiks kdige olulisem bioloogilise
mitmekesisuse kriisikoldeid maailmas (Santos et al., 2010). Esialgselt holmas see umbes
150 miljonit hektarit, aga niitid hinnatakse, et esialgsest metsast on alles jdénud vaid 16%
(Santos et al., 2010). Lisaks on see piirkond kehvalt kaitstud, looduskaitsealasid on ainult
1% ulatuses alles jadnud metsast ning see allesjddnud mets on jagunenud umbes 250000
fragmendiks, millest 80% on viiksemad kui 50 hektarit ja keskmine vahemaa fragmentide
vahel on 1500 meetrit (Santos et al., 2010). Veelgi enam, peaaegu 50% taimestikust on

viahem kui 100 meetri kaugusel 1dhimast d4realast (Santos et al., 2010). Autorid valisid vélja
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suure (667 km?), tugevalt fragmenteerunud metsa, mis koosnes 109 fragmendist suuruses
1,7-3500 hektarit, mida koiki timbritses suhkruroopdld (Santos et al., 2010). 3500 hektari
suurune Coimbra mets esindas kdige suuremat ja paremini sdilunud fragmenti terves
regioonis ning selle sisemust kasutati kontrollina, sest seal oli sdilinud palju taimede ning
selgroogsete rithmi, mis on tiilipilised héiringuteta atlantilistele metsadele (Santos et al.,
2010). Autorid kasutasid fiilogeneetilise mitmekesisuse hindamiseks indekseid MPD, NRI
ja NTI (Santos et al., 2010). MPD tulemustest selgus, et fiillogeneetiline mitmekesisus oli
tunduvalt viiksem metsa ddrealadel ja viikestes metsa fragmentides vorreldes kontrollmetsa
keskmega: keskmiselt oli MPD metsa darealadel 11% madalam kui metsa keskmes (Santos
et al., 2010). Nii NRI kui ka NTI indeksite tulemused fragmenteerunud metsas viitasid

fillogeneetilisele klasterdumisele (Santos et al., 2010).

Kdige olulisem tulemus oli aga, et vdhenenud liigirikkusega metsaservas kaasnes ka
vdhenenud fiilogeneetiline mitmekesisus (Santos ef al., 2010). Arvestades, et peaaegu pool
viga fragmenteerunud Brasiilia atlantilisest vihmametsast on vidhem kui 100 meetri kaugusel
lahimast ddrealast, on tdendoline, et ddrealade tottu puude flilogeneetilise mitmekesisuse

langus on niitid veelgi olulisem regionaalsel tasemel (Santos et al., 2010).

Mbonikord ei ole metsade fragmenteerumise mdju fiilogeneetilisele mitmekesisusele aga
leitud. Arroyo-Rodriguez et al. (2012) uurisid 45 vihmametsa prooviruutu, mis asusid 31
erineval maastikul erineva raie tasemega (4%, 11% ja 24%), Los Tuxase regioonis,
Mehhikos. Fiilogeneetiliste muutuste mitte leidmise pdhjuseks toovad autorid liihikese
vaatlusaja: Los Tuxase regioon on hiljuti fragmenteerunud (40-50 aastat tagasi) ning paljude
litkkide véljasuremine ei ole veel ilmne tdiskasvanud kogumikes (Arroyo-Rodriguez et al.,

2012).

Mitmed uuringud on hinnanud troopiliste metsade fragmenteerumise lithiajalist mdju
taimede taksonoomilisele liigirikkusele, kuid ainult moned iiksikud uuringud on hinnanud
selle moju funktsionaalsele voi flilogeneetilisele mitmekesisusele (Munguia-Rosas et al.,
2014). Samuti on hinnatud metsade fragmenteerumise lithiajalist mdju eraldi nii
fiilogeneetilisele kui ka funktsionaalsele mitmekesisusele, kuid ei ole uuritud pikaajalist

moju (Munguia-Rosas et al., 2014). Pikaajalise mdju uurimine on keerulisem, sest paljud
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tagajirjed vajavad piisavalt iileminekuaega, et kooslused lébiksid tileminekuperioodid, enne
kui jouavad Ioplikku tasakaalu (Munguia-Rosas et al., 2014). Mdned autorid on rdhutanud,
et pikaajalise moju uurimisel tasub uurida looduslikult fragmenteerunud metsi, sest need
metsad on olnud fragmenteerunud tuhandeid voi miljoneid aastaid (Munguia-Rosas et al.,

2014).

Fragmenteerunud metsade soontaimede funktsionaalne mitmekesisus voib vdheneda ka
teiste organismisrihmade mitmekesisuse vdhenemise kaudu. Seda niitasid Arroyo-
Rodriguez et al. (2009). Arroyo-Rodriguez et al. (2012) selgitavad, et varasemad uuringud,
mis on l4bi viidud fragmenteerunud metsades, tdestavad, et, liigid mis surevad esimesena
vélja, jagavad ihiseid funktsionaalseid tunnuseid nagu varjutaluvus ja levimisviis. On
kindlaks tehtud, et enamik troopilistest puuliikidest on loomlevijad (Arroyo-Rodriguez et
al., 2012). Suured (> 1kg) puuviljadest toituvad imetajad suudavad levitada suurt hulka
suurte seemnetega (> lcm) taimeliike, millel on piiratud arv levitajaid (Arroyo-Rodriguez
et al, 2012). Sellepdrast, et need imetajad on fragmenteerunud metsas suuremas
véljasuremisohus, v3ib olla nende taimeliikide seemnete levitamine ja idanemine piiratud
(Arroyo-Rodriguez et al., 2012). Lisaks voivad hakata rolli méngima keskkonnategurid:
viikeste metsafragmentide korgenenud temperatuur, suurem valguse intensiivsus ja
madalam niiskustase voivad tosta paljude varjulembeste kliimaksliikide suremusmaééra ja

vidhendada nende seemnete tootlikkust ning idanemist (Arroyo-Rodriguez et al., 2012).

Peralta et al. (2014) uurisid, kuidas on kolme erineva troofilise taseme fiillogeneetiline
mitmekesisus mojutatud maakasutuse muutuse 1dbi Uus-Meremaal. Tépsemalt moddeti
fiillogeneetiliste suhete muutusi taim-herbivoor-parasitoid toitumisahelate vorgustikus
mooda voorliikide istanduse ja pdlismetsa vahelist gradienti (Peralta et al., 2014). Autorid
keskendusid liblikaliste rodvikutele, sest neil voib olla méarkimisvddrne mdju taimede
produktiivsusele, ning on teada, et nende liigirikkuse kasvab taimede fiilogeneetilise
mitmekesisuse kasvuga (Peralta et al, 2014). Samal ajal suudavad suhteliselt
spetsialiseerunud tarbijad - parasitoidid - avaldada tugevat mdju liblikaliste arvukusele
(Peralta et al., 2014). Autorid wuurisid taimede, herbivooride ning parasitoidide
fillogeneetilisi kooslusi kahe indeksi abil: esimene indeks oli fiillogeneetiline mitmekesisus

PSV (ingl. k. phylogenetic species variabiltiy), millega moddeti fiilogeneetilist
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mitmekesisust koosluse 10ikes; teine indeks oli fiillogeneetiline iihtlus PSE (inglise. k.
phylogenetic species evenness) ning see modotis litkide nii flilogeneetilist kui ka
taksonoomilist iihtlust. Kui kdikide liikide fiilogeneetiline iihtlus on sama ehk kui koik liigid
on iiksteisesega vordselt sugulased, siis flilogeneetiline iihtlus on vordne fiilogeneetilise
mitmekesisusega (Peralta ef al. 2014). Tulemuseks leiti, et taimekoosluste fiillogeneetiline
ithtlus oli madalam istanduse keskmes kui loodusliku metsa keskmes, kuigi mitte, kui
arvestada ainult looduslikke liike (Peralta et al., 2014). Veel leiti, et fillogeneetiline iihtlus
oli kdrgem loodusliku metsa dérealadel kui keskmes, kuid see oli mérkimisvaédrne ainult
juhul, kui arvestati sisse ka juurde tulnud liigid (Peralta et al, 2014). Viimast tulemust
seletasid autorid sellega, et metsaserva muutunud keskkonnatingimused sobisid
juurdetulevatele liikidele, mis tdstsid seal fiilogeneetilist mitmekesisust (Peralta et al.,
2014). Hoolimata taimedel tiheldatud fiilogeneetilise mitmekesisuse muutustest ei leitud
mitte iihtegi erinevust herbivooride fiilogeneetilises mitmekesisuses, mis voib olla
pohjustatud herbivooride madalast troofilisest spetsialiseerumisest, mille tulemusel
ndrgenevad taimede ja herbivooride vahelised interaktsioonid (Peralata et al., 2014). Teisalt
leiti, et herbivooride fiilogeneetiline iihtlus oli madalam loodusliku metsa keskel kui
istanduse keskel, aga see on selgitatav sellega, et monokultuursetes istandustes ongi rohkem
herbivoore, aga erinevaid litke, kes domineerivad, on vidhe (Peralta et al., 2014).
Vastupidiselt herbivooridele leiti, et ei parasitoidide mitmekesisus ega ka arvukus ei olnud
mdjutatud metsa servast, kui arvestati nii kohalikke kui ka juurdetulnud liike. Kuid kui
arvesti ainult kohalikke liike, oli loodusliku metsa keskel parasitoidide fiillogeneetiline
mitmekeisisus madalam kui ddrealadel (Peralata ez al., 2014). See viitab sellele, et ddrealadel

on liikide reaktsioonid dkoloogilistele muutustele erinevad (Peralata et al., 2014).

Barber et al. (2016) uurisid invasiivsete liikkide moju fiillogeneetilisele mitmekesisusele
Nachua rohtlas, mis asub Illinoisi osariigis, USA-s. Voorliikide invasiooni peetakse selles
maastikus iiheks bioloogilise mitmekesisuse vdhenemise suurimaks pohjuseks ning
voorliigid on suureks probleemiks looduskaitsealade loomisel, sest voorliigid tdrjuvad
kohalikke liike vélja (Barber et al., 2016). Kohalikud rohtlad kuuluvad ka véga ohustatud
elupaikade hulka - 90% looduslikest rohtlatest on muudetud pdllumaaks voi kasutatakse
muul otstarbel (Barber ef al., 2016). Uurimisalana kasutati erineva vanusega rohtlaid, mille

vanus koikus 2-19 aasta vahel alates ala taastamisest (Barber et al., 2016). Uurimisaladel
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vaadeldi taimekooslusi, koostati kohaliku floora fiilogeneesipuu (sinna hulka kuulusid ka
juurde istutatud liigid), arvutati nii iga ala fiilogeneetiline mitmekesisus kui ka juurde
kiilvatud seemnete fiillogeneetiline mitmekesisus (Barber ez al., 2016). Uuriti 16 erinevat ala,
suurusega 1,1-17,4 hektarit (Barber ef al., 2016). Uurimisalasid hoiti pdllukultuuridega
mitteseotud liikidest puhtana regulaarsete kiilvikordade abil, sel viisil ei kasvanud pdldudel
16puks enam mitte {ihtegi kohalikku liiki (Barber et al., 2016). Aladele istutati mitmekesine
kohalike liikide seemnete segu, mis korjati ldhedalasuvatelt jaénuk voi taastatud rohtlatelt
(Barber et al.,, 2016). Koikide koosluste kohta arvutati vilja kaks fililogeneetilise
mitmekesisuse moddet: MPD ja MNTD. Selleks, et miidrata, kas kiilvatud seemnete
fiillogeneetiline mitmekesisus mojutab eksootiliste liikide invasiooni, riihmitati liigid
kohalikeks ja eksootilisteks liikideks, vastavalt enne ja pédrast Euroopa kolonisatsiooni
Pohja-Ameerikasse (Barber et al., 2016). T66 tulemuseks leiti, et taastamisest alates langes
taksonoomiline mitmekesisus, kuid flilogeneetilise mitmekesisuse muutust ei tdheldatud
(Barber et al., 2016). Seemnesegu fiilogeneetilised mdddikud — MPD ja MNTD - ei ndidanud
17 uurimisaasta jooksul muutusi (Barber ef al., 2016). Vorreldes indeksit MNTD
nulljaotusega, selgus, et edukate likkide MNTD oli palju védiksem kui nulljaotusega
ennustatud juhuslik suurus, mis viitab sellele, et need liigid olid fiilogeneetiliselt
klasterdunud (Barber et al., 2016). MPD véirtus seevastu ei erinenud nulljaotuse keskmisest
tulemusest (Barber et al., 2016). Seemnesegu MPD ja MNTD ei mdjutanud eksootiliste
litkide edukust, kuigi eksootiliste liikide osakaal kasvas taastamise ajaga (Barber et al.,
2016). Kiilvatud seemnete fiilogeneetiline mitmekesisus ei taganud suurema fiilogeneetilise
mitmekesisusega kooslusi (Barber et al., 2016). Tulemustest selgus ka, et kohalikud
viljasuremised ei ole kallutatud fiilogeneetiliselt ldhedaste voi fiilogeneetiliselt
eraldiseisvate liikide poole (Barber et al., 2016). Seega véljasuremine ei ole tdendolisem
liikkidel, millel on koosluses kas rohkem voi vihem sugulasliike, sest mdlema stsenaariumi

puhul peaksid kasvama nii MPD kui ka MNTD (Barber ef al., 2016).
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3.3 Teiste organismirithmade fiilogeneetiline ja funktsionaalne
mitmekesisus looduskaitses

Laity et al. (2015) uurisid fiilogeneetilist mitmekesisust Austraalias, keskendudes kahele
véga suure taksonoomilise mitmekesisuse alale: mandri edelaosa lddneosale ja Queenslandi
piirkonna kaguosale (Laity et al., 2015). Kokku analiiiisiti seitset erinevat organismirithma:
katteseemnetaimedest perekondi Acacia ja Daviesia, imetajaid, puukonni, Austraalia
veekonni sugukonnast Hylidae, vérvulisi ja tigusid sugukonnast Camaenidae (Laity et al.,

2015).

Austraalia kuulub 17 bioloogiliselt viga mitmekesise riigi hulka (Laity et al., 2015). Riigi
suurt bioloogilist mitmekesisust ei peegelda mitte ainult suur liigirikkus, vaid ka liikide
kdrge endeemsuse tase: umbes 92% soontaimedest ei leidu mitte kusagil mujal maailmas
(Laity et al., 2015). Selline tavatu bioloogiline mitmekesisus on arenenud tdnu Austraalia
geograafilisele isolatsioonile miljonite aastate jooksul (Laity et al., 2015). Lisaks on
Austraalias tugev seadusandlus ja poliitiline raamistik, mis ametlikult soosib flilogeneetilise

mitmekesisuse kasutamist looduskaitsealade planeerimisel (Laity ef al., 2015).

Austraalia edelaosas on vahemereline mets ja pddsastik, mille pindala ulatub umbes 300 000
km? —ni (Laity et al., 2015). Edelaosa on geograafiliselt teistest osadest rohkem eraldatud
ning seetdttu on seal kujunenud iilejdéinud kontinendist erinev liigiline koosseis (Laity et al.,
2015). Queenslandi kauguosa pindala on umbes 78 000 km?, seal on parasvodtmelised
laialehised metsad ja segametsad ning see ala kuulub lihistrooplise ja parasvootme kliima
vahepealsesse piirkonda (Laity et al., 2015). Seetdttu on seal esindatud nii 14histroopikale

kui ka parasvootmele omased liigid (Laity ef al., 2015).

Autorid jagasid terve Austraalia vorgustikuks, mis koosnes 20x20 kilomeetri suurusest
ruutudest, kusjuures uuriti nii tervet kontinenti kui ka igat ruutu eraldi (Laity et al., 2015).
Selleks, et hinnata mitmekesisuse ruumilist jaotust, arvutati iga uurimisruudu kohta eraldi
taksonoomiline ja fiilogeneetiline mitmekesisus indeksiga PD, kaalutud endeemsus (ingl. k.

weighted endemism), absoluutne liikide endeemsus, flilogeneetiline endeemsus (ingl. k.
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phylogenetic endemism) ja fiillogeneetiline liikide endeemsus (ingl. k. phylogenetic diversity
endemism) (Laity et al., 2015). Kaalutud endeemsuse puhul arvutati iga taksoni osakaal
proportsionaalselt piirkonniti ning jagati see tulemus terve taksoni levikualaga (Laity et al.,
2015). Fiilogeneetilise endeemsuse jaoks arvutati iga taksoni okste pikkuste summa
fiillogeneesipuus proportsionaalselt piirkonniti ning jagati see tulemus terve taksoni
levikualal olevate liikide fiillogeneesipuu okste pikkuste summaga (Laity et al., 2015).
Fiilogeneetiline liikide endeemsus arvutati uuritavale piirkonnale ainuomaste liikide

fillogeneesipuu okste pikkuste kokku liitmisel (Laity et al., 2015).

Selle t66 tulemusena selgus, et loomade fiilogeneetiline mitmekesisus oli suurem
Queenslandi kaguosas, taimede fiillogeneetiline mitmekesisus aga Austraalia edelaosas
(Laity et al., 2015). Uleiildiselt arvestades nii taimi kui loomi oli fiillogeneetiline endeemsus
korgem Austraalia edelaosa lddneosas (Laity et al., 2015). Mahukas osa taimede
fiilogeneetilisest mitmekesisusest (43% Acacia ja 73% Daviesia) paiknes Austraalia
edelaosa lddneosas, kusjuures 6% Acacia ja 9% Daviesia fiillogeneetilisest mitmekesisusest

oli sellele alale endeemne (Laity et al., 2015).

Eri organismiriihmade fiilogeneetilise mitmekesisuse jaotuse vahel ei tdheldatud kummalgi
uurimisalal tugevat thildumist (Laity et al., 2015). Kdige tugevam seos Queenslandi
kauguosas oli sugukondade Hylidae ja Camaenidae fiillogeneetilise mitmekesisuse vahel,
kus oli suure fiilogeneetilise mitmekesisusega alade kattumise suurus R* véirtusega 0,66
(Laity et al., 2015). Viiksem iihildumine oli vérvuliste ja imetajate vahel (R* = 0,52),
imetajate ja tigude sugukonna Camaenidae vahel (R*>= 0,53) ning veekonnade sugukonna
Hylidae ja imetajate vahel (R* = 0,52) (Laity ef al., 2015). Austraalia edelaosa ldéneosas oli
kdige tugevam seos imetajate ja sugukonna Camaenidae fiilogeneetilise mitmekesisuse
vahel (Laity et al., 2015). Fiilogeneetilise endeemsuse osas ei leitud eri organismirithmade
vahel olulist seost (Laity ef al., 2015). Viarvulistel, puukonnadel ja Austraalia veekonnadel
leiti aga mdlemas piirkonnas tugev seos taksonoomilise ja fiilogeneetilise mitmekesisuse
ning fiilogeneetilise endeemsuse ja kaalutud endeemsuse vahel (Laity et al., 2015). Uuritud
taimerithmadel (perekonnad Acacia ja Daviesia) puudus modlemas piirkonnas seos

fiillogeneetilise endeemsuse ja kaalutud endeemsuse vahel (Laity et al., 2015).
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Louna-Aafrikas Kapimaal uurisid Pio ef al. (2014) kliimamuutuste mdju kahe véga suure
taimerithma - Proteaceae ja Restionaceae -, nahkhiirte seltsi Chiroptera ning herbivoorsete
putukate perekonna Platypleura fillogeneetilisele mitmekesisusele. Et hinnata liikide
jargmise 70 aasta ohutaset, kaardistati praegune ja ennustati tulevane liikide ruumiline jaotus
ning vorreldi uurimisala fiilogeneetilist mitmekesisust juhusliku mudeliga (Pio et al., 2014).
Tépsemalt uuriti kliima-spetsiifilisi ohte fiilogeneetilisele mitmekesisusele ning seda, kas
praegune fiilogeneetiline mitmekesisus on kdrgem voi madalam kui juhuslik (Pio et al.,
2014). Tulemused olid ootamatud: nimelt ennustasid mudelid, et Proteaceae ja
Restionaceae, Chiroptera ning Platypleura filogeneetiline mitmekesisus langeb jargmise
70 aasta jooksul, kuid seda kadu ei pohjusta kliimamuutused (Pio et al., 2014). Loodud

mudelite pdhjal oli fiilogeneetilise mitmekesisuse kadu juhuslik (Pio ef al., 2014).

Euroopas uuriti taksonoomilist ja fiilogeneetilist mitmekesisust kolmes erinevas
selgroogsete rithmas: imetajatel, lindudel ja kahepaiksetel (Zupan et al., 2014). Tapsemalt
uuriti, kas nende rithmade taksonoomilise ja fiilogeneetilise mitmekesisuse ruumiline jaotus
ithilduvad (Zupan et al., 2014). Uurimisalaks oli terve Euroopa ja Tiirgi (Zupan et al., 2014).
Kasutati 275 imetaja, 429 linnu ja 102 kahepaikse andmeid (Zupan et al., 2014).
Fiilogeneetilist mitmekesisust moddeti indeksiga PD (Zupan et al., 2014). Taksonoomilise
mitmekesisuse puhul leiti seos imetajate ja kahepaiksete vahel, samas kui ei imetajate ega
ka kahepaiksete taksonoomilisel mitmekesisusel polnud seost lindude taksonoomilise
mitmekesisusega (Zupan et al., 2014). Fiillogeneetilise mitmekesisuse osas ei leitud tugevat
seost imetajate ja kahepaiksete vahel ega ka lindude ja kahepaiksete ning lindude ja imetajate
vahel (Zupan et al., 2014). Fiilogeneetiline mitmekesisus tihildus ruumiliselt koikide
taksonite vahel vaid 16,9%, imetajate ja lindude vahel 22,6%, kahepaiksete ja lindude vahel
19,1% ja kahepaiksete ja imetajate vahel 23,5% (Zupan et al., 2014).

Brasiilias uuriti, kas IUCN Punase Raamatu ja Brasiilia Punase Raamatu liigid esindavad
rohkem voi vihem fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust, kui on oodata juhuslikult
(Hidasi-Neto et al., 2013). Funktsionaalset mitmekesisust hinnati Rao ruut entroopia abil,
ning fiilogeneetilist mitmekesisust, PD indeksit, fiillogeneesipuu okste pikkuste kokku
liitmisel (Hidasi-Neto et al., 2013). Veel uuriti ohukategooriate kaupa, kas ohustatud liikide

hulka kuuluvad liigid esindavad rohkem voi vdhem fiilogeneetilist ja funktsionaalset
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mitmekesisust kui mitteohustatud liigid (Hidasi-Neto et al., 2013). Uuringus hinnati nelja
ohukategooriat (Hidasi-Neto et al., 2013). Tulemuseks saadi, et ei Brasiilia ega ka [UCN
Punase Raamatu liigid ei esinda juhuslikust rohkem funktsionaalset ega fiilogeneetilist

mitmekesisust (Hidasi-Neto et al., 2013).

IUCN Punase Raamatu ohuldhedased ja ohualtid liigid olid funktsionaalselt sarnasemad, kui
ennustas juhuslik mudel, samas kui kdikide Brasiilia Punase Raamatu kategooriatesse
lisatud liikide funktsionaalse mitmekesisus oli juhuslik (Hidasi-Neto et al., 2013).
Fiilogeneetiliselt olid nii [UCN kui ka Brasiilia Punase Raamatu liigid 1dhemalt sugulased,
kui oleks olnud juhuslikult eeldatav (Hidasi-Neto et al., 2013). Veelgi enam - kui vorrelda
IUCN, Brasiilia rahvuslikku ja piirkondlikke Punaseid Raamatuid, leiti, et enamikes
piirkondades oli liikide funktsionaalne mitmekesisus vordne juhusliku mitmekesisusega

(Hidasi-Neto et al., 2013).

Siiski on [UCN-i Punases Raamatus on ohulidhedasse kategooriasse lisatud liigid madalama
funktsionaalne ja fiilogeneetilise mitmekesisusega, kui oleks juhuslik (Hidasi-Neto et al.,
2013). Tépsemalt on neid liike 83,3% (Hidasi-Neto et al., 2013). Piirkondlike Punaste
Raamatute pdhjal oli ohuldhedasse kategooriasse kuuluvatest liikidest madalama kui
juhusliku funktsionaalse mitmekesisusega ainult 10,4% liikidest (Hidasi-Neto et al., 2013).
66,7% piirkondadest, kuhu kuulusid ohualtisse kategooriasse lisatud liigid, esines madalam
fiillogeneetiline mitmekesisus, kui oleks juhuslik (Hidasi-Neto et al., 2013). Korgem
funktsionaalne mitmekesisus oli ainult tihes piirkonnas - Sao Paulos -, ohualtis kategoorias
(Hidasi-Neto et al., 2013). Kdrgem fiilogeneetiline mitmekesisus oli {ihes teises Sao Paulo
piikonnas ohuldhedases kategoorias ning ohualtis kategoorias Rio Grande do Sul piirkonnas

(Hidasi-Neto et al., 2013).

Frishkoff ja teised (2014) uurisid lindude fiilogeneetilist mitmekesisust indeksiga PD
(inglise k. phylogenetic diversity) Costa Rical. Kokku leiti 487 liiki (Frishkoff et al., 2014).
Uuriti kolme erinevat elupaigatiiiipi: looduskaitse all olevat metsa, mitmekesistatud
pollumaad ja monokultuuri (Frishkoff e al., 2014). Mitmekesistatud pdllumaal on, vorreldes
intensiivse monokultuuriga, rohkem saagitiilipe, keerulisem vegetatsiooni paigutus ning

pollumaad timbritsevad puud (Frishkoff et al., 2014).
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Tulemustest selgus, et ldhedalt suguluses olevad linnuliigid eelistasid sarnasemaid elupaiku
kui kaugelt suguluses olevad liigid (Frishkoff et al., 2014). Kuigi peaaegu koigis
sugukondades oli litke, mis olid seotud kdikide elupaigatiiiipidega, eelistasid mdned
sugukonnad ainult iihte kindlat elupaika (Frishkoff et al., 2014). Naiteks tuvid, padsukesed,
mustrdstad ja tangaralased (Thraupidae) olid tugevalt seotud pollumaadega, samas kui
jaranoklased (7rogonidae), ahjulindlased (Furnariidae), sailiklased (Parulidae) ja
tantsulindlased (Pipridae) olid tugevalt seotud metsaga (Frishkoff ez al., 2014).

Lindude fiilogeneetiline mitmekesisus oli monokultuuris 40% ja mitmekesistatud pdllumaal
15% madalam kui looduskaitse all olevas metsas (Frishkoff et al., 2014). Looduskaitse all
olevas metsas olid liigid kaugemalt sugulased, samal ajal kui mitmekesistatud pdllumaal ja
intensiivsetes monokultuurides olid liigid omavahel ldhemalt sugulased, kui oleks juhuslik
(Frishkoff et al., 2014). Lisaks olid metsas elavad liigid evolutsiooniliselt rohkem
eraldiseisvad kui mitmekesistatud pdllumaal vi intensiivses monokultuuris (Frishkoff ez al.,

2014).

Guareschi ja teised (2015) keskendusid oma uuringus mageveekogude, tdpsemalt
veemardikate (alamseltside Adephaga, Myxophaga ja Polyphaga) taksonoomilisele ja
funktsionaalsele mitmekesisusele. Nii taksonoomiline kui ka funktsionaalne mitmekesisus
jagati alfa, beeta ja gamma mitmekesisusteks, mis vastavad kohalikule (alfa), piirkondlikule
(gamma) ja alade vahelisele (beeta) mitmekesisusele (Guareschi et al., 2015).
Funktsionaalse mitmekesisuse hindamiseks kasutati Gowleri indeksit (Guareschi et al.,
2015). Uuriti kahte erinevat kaitsealust ala: kohalikku kaitsealade vorgustikku ning Natura

2000 kaitsealade vorgustikku (Guareschi et al., 2015).

Tulemusteks saadi, et suurel skaalal (terve Piirenee poolsaar) olid mdlemas kaitsealade
vorgustikus nii taksonoomiline kui ka funktsionaalne alfa mitmekesisus korgemad kui
kaitseta aladel (Guareschi et al., 2015). Sarnased tulemused saadi ka vdiksema (10x10 km
ruudud) skaala vaatlemisel: alfa mitmekesisus oli mdlemas kaitsealade vorgustikus kdrgem
kui kaitseta aladel (Guareschi et al., 2015). Nii taksonoomiline kui ka funktsionaalne gamma

mitmekesisus ei olnud kummalgi kaitsealal korgemad, kui oleks juhuslikult oodatav
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(Guareschi et al., 2015). Ka beeta taksonoomiline ja funktsionaalne mitmekesisus ei olnud
mérgatavalt korgemad juhuslikust (Guareschi et al., 2015). Selle uuringu funktsionaalse ja
taksonoomilise mitmekesisuse tulemused iihilduvad Piirenee poolsaarel varem tehtud

selgroogsete ja taimede mitmekesisuste uuringutega (Guareschi et al., 2015).

Brasiilias uuriti modda 2000 km pikkust rannikut niiskes laialehises metsas taimestikuga
seotud dmblike fiilogeneetilise, funktsionaalse ja taksonoomilise mitmekesisuse tihildumist
(Goncalves-Souza et al., 2015). Lisaks uuriti, kas praegu kaitse all olevad niiske laialehise
metsa alad kaitsevad efektiivselt koiki kolme mitmekesisust (Goncalves-Souza et al., 2015).
Funktsionaalse mitmekesisuse méadramiseks moddeti dmblike morfoloogilisi ja
kaitumuslikke tunnuseid nagu keha suurus ja mass, vorgu tiilip ja suund, toitumisreziim ja
silmade asetus (Goncalves-Souza et al., 2015). Fiilogeneetilise mitmekesisuse indeks oli PD
(inglise k. phylogenetic diversity) ja funktsionaalse mitmekesisuse indeksina kasutati

Goweri indeksit (Goncalves-Souza et al., 2015).

Fiillogeneetilise, funktsionaalse ja taksonoomilise mitmekesisuse vahel leiti nork
ithildumine, mis tdhendab, et uuritud organismi - &mblike - efektiivseks kaitsmiseks ei ole
taksonoomiline mitmekesisus heaks fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisuse
asendajaks (Goncalves-Souza et al., 2015). Huvitav oli tulemus, et uurimisalad, kus oli palju
dmblikuliike, olid madalama fiilogeneetilise ja funktsionaalse mitmekesisusega (Goncalves-
Souza et al., 2015). Teine huvitav tulemus oli, et mitte {ikski mitmekesisuse moot ei olnud
kaitsealuses metsas markimisvadrselt korgem kui kaitsmata metsas (Goncalves-Souza et al.,
2015). Sellise tulemuse pdhjal vdib vdita, et kaitsealune mets ei ole &mblike bioloogilise
mitmekesisuse sdilivuse seisukohalt efektiivne (Goncalves-Souza et al., 2015). Autorid
pohjendasid kaitsealuse metsa madalat fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust

tugeva antropogeense hdiringuga (Goncalves-Souza et al., 2015).

28



4 Arutelu

Kéesolevas to0s kogusin kirjandusest informatsiooni selle kohta, milline roll on
fillogeneetilisel ja funktsionaalsel mitmekesisusel tdnapdeva looduskaitses. Tépsemalt
uurisin, kuidas on jaotunud fiilogeneetiline ja funktsionaalne mitmekesisus
looduskaitsealadel ja looduskaitsealadest véljaspool inimhiiringuga kooslustes.

Keskendusin soontaimedele, kuid tdin niiteid ka teistest organismirithmadest.

Uurides flilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust looduskaitse all olevatel aladel,
selgus, et looduskaitsealasid planeerides ei saa fiillogeneetilist mitmekesisust asendada
taksonoomilise mitmekesisuse ehk liigirikkusega. Mitmes t60s leiti, et fillogeneetilise ja
taksonoomilise mitmekesisuse ruumiline jaotus on erinev. Louna-Aafrikas (Forest et al.
2007) leiti esmalt positiivne seos fiilogeneetilise mitmekesisuse (mdddeti indeksiga PD) ja
liigirikkuse ruumilise jaotuse vahel, kuid jaotades ala viiksemateks osadeks, selgus, et
fillogeneetiline mitmekesisus oli jaotunud liigirikkusest erinevalt. Alade véiksemaks
jaotamisel leiti, et aladel on kas suurem voi vdiksem fililogeneetiline kui taksonoomiline
mitmekesisus. Louna-Aafrikas (Tucker et al, 2012) tihildusid samuti fiillogeneetiline
mitmekesisus (modddeti indeksiga PD) ja taksnonoomiline mitmekesisus ainult juhul, kui ei
arvestatud nende ruumilist jaotust. Nimelt oli taksonoomiline mitmekesisus koondunud
viiksematele aladele kui fiilogeneetiline. Hiinas (Li ef al., 2015) leiti positiivne seos
fiillogeneetilise mitmekesisuse (modddeti indeksiga PD) ja taksonoomilise mitmekesisuse
vahel, kuid vdrreldes koosluse fiillogeneetilist struktuuri nullmudeliga, leiti, et enamikes
kooslustes olid liigid fiilogeneetiliselt klasterdunud. Sellest jéreldavad nii Li et al. (2015),
Forest et al. (2007) kui ka Tucker et al. (2012), et lisaks taksonoomilisele ja flilogeneetilisele
mitmekesisusele tuleks looduskaitsealade planeerimisel arvestada ka koosluste

fiilogeneetilist struktuuri.

Mirkimisvaarne on, et funktsionaalset mitmekesisust ei ole looduskaitsealadel uuritud.
Siiani on kasutataud fiilogeneetilist mitmekesisust funktsionaalse mitmekesisuse
asendamiseks looduskaitsealade planeerimisel, kuid selle efektiivsus on tdestamata.
Funktsionaalse mitmekesisuse uurimine looduskaitsealadel on viga tihtis, et vilja selgitada,

kas funktsionaalne mitmekesisus on iseseisva moddikuna oluline looduskaitsealade
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planeerimisel vai saab seda asendada taksonoomilise voi fiilogeneetilise mitmekesisusega.

Antropogeense hiiringuga aladel ei muuda maakasutuse muutus mitte lihtsalt liigirikkust
vaid ka fiilogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust ning liikide vahelisi
koevolutsioonilisi interaktsioone. Negatiivne seos antropogeensete hiiringute ja
fillogeneetilise mitmekesisuse (mdddeti MPD indeksiga) vahel leiti Brasiilias (Santos et al.,
2010), Yukatani poolsaarel (Munguia-Rosas et al., 2014). Uus-Meremaal (Peralata et al.,
2014) leiti negatiivne seos fiillogeneetilise mitmekesisuse (mdddeti indeksitega PSV ja PSE)
ja taksnoomilise mitmekesisuse vahel. Negatiivset seost antropogeensete héiringute ja
funktsionaalse mitmekesisuse (mdddeti Rao ruut entroopia indeksiga) vahel téheldati
Yukatani poolsaarel (Munguia-Rosas et al., 2014). Sellised muutused on Okoslisteemi
toimimise ja stabiilsuse indikaatorid ning vdivad muuta erinevate troofiliste tasemete
vOimekust muutustega kohanemisel (Peralata ez al., 2014). Metsa fragmenteerumise mdju
fillogeneetilisele ja funktsionaalsele mitmekesisusele ei leitud Mehhikost (Arroyo-
Rodriguez et al., 2012), mdju avaldumise puudumist selgitasid autorid liiga liihikese
fragmenteerumise ajaga. USA-s (Barber et al., 2016) leiti, et antropogeensete héiringutega
rohumaal ei vdhenda suurem fiilogeneetiline mitmekesisus (uuriti indeksitega MPD ja
MNTD) invasiivsete liikide sissetungi, kuid tdheldati, et aja jooksul kasvab invasiivsete
litkkide osakaal koosluses. Huvitav tulemus oli ka, et USA-s (Barber er al, 2016)
antropogeense hdiringuga rohumaa taastamise kdigus vidhenes ajapikku taksonoomiline
mitmekesisus, aga fiillogeneetiline mitmekesisus (uuriti indeksitega MPD ja MNTD) ei

viahenenud.

Muude organismiriihmade fililogeneetilist ja funktsionaalset mitmekesisust uurides sai
selgeks, et lihe taksoni fiilogeneetilise mitmekesisuse ruumilise jaotuse tulemused ei esinda
teiste riihmade fiilogeneetilise mitmekesisuse jaotust. Austraalias (Laity et al., 2015) leiti, et
taimi ei saa kasutada loomade fiilogeneetilise mitmekesisuse (indeks PD) hindamise
asendamiseks ning loomi taimede jaoks samuti mitte. Euroopas ja Tiirgis leidsid Zupan et
al. (2014), et omavahel ei iihildunud ei lindude ja kahepaiksete, lindude ja imetajate ega ka
imetajate ja kahepaiksete fiilogeneetiline mitmekesisus (indeks PD). Veelgi enam, omavahel
ei ithildu ruumilise jaotuse poolest taksonoomiline ja fiilogeneetiline ega ka taksonoomiline
ja funktsionaalne mitmekesisus. Negatiivne seos taksonoomilise ja flilogeneetilise (indeks

PD) mitmekesisuse ruumilise jaotuse vahel oli Brasiilias (Goncalves-Souza et al., 2015) ja
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Austraalias (Laity et al., 2015). Negatiivne seos taksonoomilise ja funktsionaalse (moddeti
Goweri indeksiga) mitmekesisuse vahel oli Brasiilias (Goncalves-Souza et al., 2015). Lisaks
leiti, et Piirenee poolsaare (Guareschi et al., 2015) aladel, mis on kaitse all, oli suurem
funktsionaalne mitmekesisus (mdddeti Goweri indeksiga) kui kaitsmata aladel. Costa Rical
(Frishkoff et al., 2014) leiti, et kaitsealustel aladel on suurem fiilogeneetiline mitmekesisus
(indeks PD) kui kaitsmata aladel. Kuid IUCN-i Punases Raamatus ning Brasiilia kohalikes
Punastes Raamatutes olevatel kaitsealadel ei ole kdrgem funktsionaalne (mdddeti Goweri
indeksiga) ega fiilogeneetiline mitmekesisus (indeks PD), kui oleks juhuslik, mis viitab
sellele, et sealsed kaitsealad ei ole kdige efektiivsemad, kui eesmirgiks on funktsionaalse ja

fiilogeneetilise elurikkuse kaitse (Hidasi-Neto et al., 2013).

Tehtud uurimuste pdhjal voib oelda, et looduskaitse all olevatel aladel iihildub
taksonoomiline ja flilogeneetiline mitmekesisus suures plaanis, kuid pdhjalikumalt uurides
ei kattu suure fiillogeneetilise mitmekesisusega alad suure liigirikkusega aladega. Seetdttu ei
saa looduskaitsealasid planeerides asendada fiilogeneetilist mitmekesisust taksnoomilise
mitmekesisusega. Funktsionaalne mitmekesisus on looduskaitsealadel veel pohjalikult
uurimata, mistottu selle kohta jareldusi teha ei saa. Antropogeensete hdiringutega aladel ei
kattu omavahel taksonoomiline ja fiilogeneetiline mitmekesisus ega ka taksonoomiline ja
funktsionaalne mitmekesisus. Seetdttu peaks antropogeensete héiringutega aladel podrama
rohkem téhelepanu fiilogeneetilisele ja funktsionaalsele mitmekesisusele. Kuid huvitavalt
niidati ithes uuringus (Barber et al., 2016), et antropogeensete hédiringutega alade taastamisel
kasutatud suurema fiilogeneetilise mitmekesisusega seemnesegu kasutamine ei taga
tulevikus suuremat fiilogeneetilist mitmekesisust ega ka paremat kaitset invasiivsete liikide
eest. Selline tulemus viitab fiilogeneetilise mitmekesisuse piiratud téhtsusele koosluste
taastamisel. Teiste organismiriihmade fililogeneetilise mitmekesisuse ruumiline jaotus,
sarnaselt taimedele, ei tihildu taksonoomilise mitmekesisusega. Samuti ei ithildu omavahel
erinevate organismirithmade suure fiilogeneetilise ja taksonoomilise ning suure
funktsionaalse ja taksonoomilise mitmekesisusega alad, tdnu millele saab jireldada, et ka
teiste organismiriihmade suure fiilogeneetilise, funktsionaalse ja taksonoomilise

mitmekesisega alad ei tihildu.

Uldiselt voib jireldada, et fiillogeneetilist mitmekesisust peaks, lisaks taksonoomilisele

mitmekesisusele, arvestama veel ithe komponendina looduskaitsealade planeerimisel.
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Mitmetes uurimustes on selgelt vidlja tulnud, et looduskaitsealade efektiivseks
planeerimiseks ei saa fiilogeneetilist —mitmekesisust asendada taksonoomilise
mitmekesisusega ega iihte taksonit kasutada teiste taksonite esindamiseks. Seetdttu ei saa
looduskaitsealade efektiivsel planeerimisel kasutada ka iihe taksoni fiilogeneetilist ega
funktsionaalset mitmekesisust teiste taksonite fiilogeneetilise vOi funktsionaalse
mitmekesisuse kaitseks. Eriti oluline ndib olevat funktsionaalse mitmekesisuse edasine
uurimine looduskaitsealadel, et mdista ja planeerida funktsionaalse mitmekesisuse rolli

bioloogilise mitmekesisuse kujundajana.
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Tanuavaldus

Ténan oma juhendajat Pille Gerholdi, kes juhatas mind selle pdneva teema juurde ja kelle

abivalmidus ja kannatlikkus olid suureks abiks t66 valmimisel.
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