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ELURIKKUSE MUSTRITE UURIMINE

Martin Zobel (Tartu Ulikool)

Teaduspreemia pikaajalise tulemusliku teadus- ja arendustoo eest

Sissejuhatus

Taimekoosluste 6koloogia kirjeldab liikide koosesinemise mustreid ning selgitab
mustrite tekkemehhanisme. Looduslikud taimekooslused voivad olla bioloogi-
liselt viga mitmekesised, st koosneda paljudest liikidest (genotiilipidest), samas
leidub kooslusi, mis on silmapaistvalt iihetaolised. Mitmekesisus on eelkdige
arvuline niitaja, mis iseloomustab liikide tildist hulka ja proportsioone koosluses.
Monel juhul on biomass liikide vahel jaotunud {iihtlaselt, teisel juhul esinevad
koosluses suure osakaaluga dominandid.

Liike saab iseloomustada ka nende omaduste pdhjal, hinnates voi modtes liikide
tunnuseid. Kvantitatiivne (liikide arv) ja kvalitatiivne (funktsionaalne eripalge-
lisus) mitmekesisus kujundavad koosluse iilesehituse, ruumilise struktuuri ja
diinaamika.

Pérast bioloogilise mitmekesisuse konventsiooni allkirjastamist 1992. aastal
Rio de Janeiros on elurikkus (eestikeelne vaste ingliskeelsele terminile bio-
diversity, kasutatakse ka vastet bioloogiline mitmekesisus) olnud suuremal
voi vihemal maééral iihiskonna huviorbiidis. See on iihelt poolt hoogustanud
kooslusedkoloogia arengut, teisalt aga on poliitiline mddde kohati hakanud
varjutama sisu.

Kéesolevas iilevaates keskendun eelkdige taimede elurikkuse uurimise teadusli-
kele aspektidele, mitte poliitikale. Rohuasetus on nendel teemadel, millega olen
Tartu Ulikoolis tegelnud. Kirjutan aga meie-vormis, sest Idviosa tddst on tehtud
minu heade kolleegide ja dpilaste poolt vdi nende kaasabil.

Taimekoosluste elurikkuse mustrid

Globaalses skaalas kasvab elurikkus poolustelt ekvaatori suunas, geoloogiliselt
noorematelt aladelt vanemate piirkondade suunas, absoluutse korguse kasvades
kaasneb tavaliselt mitmekesisuse vidhenemine (Kier jt, 2005). Globaalsed elu-
rikkuse kontrastid voivad olla kiillalt suured — kui nditeks tundras on tdenéoline
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leida iihelt hektarilt 20-30 soontaime liiki, siis troopilise vihmametsa hektarilt
on monikord raske leida kaht sama liiki puud ja taimeliikide koguarv hektaril
kiitindib tuhandeni.

Uhetaolise kliimaga alal varieerub elurikkus seoses mullaparameetritega,
soltudes niiteks mullaviljakusest voi reaktsioonist (pH). Seoste iseloom aga
voib regiooniti erineda. Néiteks kui parasvootme Euraasias taimede liigirikkus
iildjuhul kasvab koos mulla pH tdusuga, siis troopika puhul on see seos tihti
vastupidine (Partel, 2002). Juhul kui tegemist oleks funktsionaalse seosega, ei
tohiks see geograafiliselt varieeruda. Paratamatult tekib kiisimus, mis sellise
omapirase olukorra kujundab.

Hoolimata oma véiksusest paistab Eesti silma taimekoosluste elurikkuse suure
varieerumise poolest. Vihendades ruumiskaalat hektarilt ruutmeetrile, on taime-
de liigirikkuse kontrast vorreldav globaalse kontrastiga tundra ja troopilise
vihmametsa vahel. Niiteks kui kanarbikundmmel leiame ruutmeetrilt mdnel
juhul ainult 2-3 liiki, siis lubjarikka mullaga puisniidul vaib iihel ruutmeetril
kasvada 60-70 liiki (Pértel jt, 1996). Ka selline muster tekitab kiisimuse, mis
tingib elurikkuse nii suure variatsiooni vidikeses samalaadse ajaloo ja kliimaga
piirkonnas.

Mullaprofiili kirjeldamine ja proovide kogumine rabastuvas méannikus.

Hiljem miéaratakse mulla fiiiisikalised ja keemilised parameetrid ning uuritakse
mullast eraldatud DNA-d. Esiplaanil on molekulaarse 6koloogia professor akadeemik
Maarja Opik ja Martin Zobel. Foto: erakogu



Elurikkust seletavad teooriad ja nende areng

Elurikkuse globaalse varieerumise pdhjuseid on biogeograafias pohjalikult
analiiiisitud (Mittelbach jt, 2007). Liikide mitmekesisus mingis regioonis on
positiivses seoses vastava piirkonna geograafilise ulatuse ja geoloogilise vanu-
sega, aga olulist rolli méngivad ka muud elurikkust kujundavad mehhanismid,
niiteks on keskmine temperatuur positiivses seoses mutatsioonide sagedusega.

Erinevalt biogeograafiast to6tab kooslusedkoloogia lokaalses skaalas ning
keskendub organismidevahelistele suhetele kui koosluste elurikkuse kujundaja-
tele (Chesson, 2018). Liikide pikaajalise kooselu eelduseks on omavahelise
konkurentsi minimeerimine, mis hoiab éra {ihtede liikide véljatorjumise teiste
poolt. Niiteks kui liigid tarvitavad erinevaid ressursse voi hangivad samu
ressursse erinevatest ruumipunktidest eri ajahetkedel, ei konkureeri nad oma-
vahel. Stressirohkes keskkonnas keskenduvad liigid pigem raskete tingimuste
iileelamisele kui omavahelisele vditlusele. Seetdttu voib keskkonnatingimustest
poOhjustatud stress soodustada liikide kooselu.

Klassikaline kooslusedkoloogia ei seleta piisavalt paljusid lokaalseid mustreid,
nditeks Eesti taimekoosluste elurikkuse suurt varieerumist. Teooria edasine
kontseptuaalne areng on toimunud peamiselt kahes suunas. Esiteks, kui varem
seletati suureskaalalisi elurikkuse mustreid suureskaalaliste protsessidega ja
viikeseskaalalisi mustreid vdikeseskaalaliste protsessidega, siis niitid toimub
justkui skaalade kombineerimine — vdikeseskaalalisi mustreid seletatakse suure-
skaalaliste protsessidega.

Teiseks on taimekoosluste mitmekesisuse seletamisel hakatud arvesse votma
heterotroofsete organismide moju, olgu need siis imetajad, linnud, putukad voi
koguni mikroobid. Olgugi et fookuses on taimede elurikkus, ei jéreldu sellest
kuidagi, et seda varieerumist saab seletada ainult taimedest lahtudes.

Taimekoosluse elurikkus soltub paljuski sellest, milliste organismide arvukust
taim alla surub v&i soodustab. Kui taim soodustab enda imber patogeensete
mikroobide kogunemist, siis 1oppkokkuvdttes surub ta alla iseennast. Kui aga
taim soodustab endale kasulikke organisme, nditeks miikoriisaseeni, siis voib
see talle pakkuda kaitset patogeenide eest. Seega voib taimede mitmekesisuse
mustri selgitus (vihemalt teatavates piirides) tulla sealt, kust seda oodatagi ei
osata — mikroobitkoloogiast (Bever jt, 2010).

Oma uurimistéddes olemegi tegelnud nende kahe elurikkuse kujunemist sele-
tava suuna arendamisega. Skaalade kombineerimise raames oleme rakendanud
elurikkuse suureskaalalise mustri kujunemist seletavaid teooriaid lokaalsete
elurikkuse mustrite seletamiseks. Téhistame seda osa oma uurimistd0st koond-
nimetusega ,,liigifondi teooria®.

Teiseks oleme taimeliikide kooselu seletamisel sisse toonud uue dimensiooni —
positiivsed interaktsioonid taimede ja seente vahel. Konkreetselt oleme pithendu-



nud miikoriisa ehk seenjuure rolli uurimisele. Valdavalt oleme tegelnud kdige
levinumale miikoriisatiiiibile (arbuskulaarne miikoriisa, AM) omaste krohm-
seente leviku, 6koloogia ja biogeograafiaga. Téhistame seda osa koondnimetusega
»miikoriisa 6koloogia“.

Liigifondi teooria

Elurikkuse lokaalset mustrit kirjeldavad teooriad piirduvad mone- kuni monesaja-
aastase ajaskaalaga ning indiviidide modtmetele enam-vihem vastava ruumi-
skaalaga. Sellises skaalas saab uurida taimeliikide konkurentsi mehhanisme, mis
viivad mdne liigi kadumisele ning tagavad edu teistele. Kogu varasem teooria
keskendus sellele, kuidas juba olemasolev elurikkus séilib, aga vaatas mooda
kiisimusest, kuidas elurikkus kujunes.

Samas oli ja on elurikkuse mustrite kujunemine biogeograafia fookuses. Seega
oli tekkinud olukord, et liigirikkuse kujunemist késitleti biogeograafias suures
skaalas, elurikkuse piisimist aga kooslusedkoloogias viikeses skaalas. Paraku
side 6koloogiliste ja biogeograafiliste teooriate vahel praktiliselt puudus.

Vajadus skaalasid kombineerida leidis laiemat kdlapinda tdnu Ricklefsi (1987) teo-
reetilisele artiklile. Taylor jt (1990) sdnastasid esimesena nn liigifondi hiipoteesi,
viites, et lokaalset elurikkust méddravad suureskaalalised protsessid. Viimase
all mdistetakse antud tingimustele kohastunud ning piirkonnas kéttesaadavat
liikide hulka. Zobel (1992) arendas liigifondi hiipoteesiga seotud teooriat edasi
ja esitas iildistatult loetelu neist protsessidest, mis liigifondi — mingit elupaika
potentsiaalselt asustavate liikide kogumit — kujundavad. Nendeks on evolutsioon,
migratsioon (litkide liitkumine mandrite ja regioonide vahel) ning liikide ldhilevi
maastikus ja ka koosluste piires.

Jargnenud empiirilised uurimused niitasid, et taimekoosluste elurikkuse mus-
ter kannab endas alati tugevat ajaloo jélge (Pértel jt, 1996; Zobel jt, 2011).
Taimeliikide peamised kohastumused kujunesid vilja juba kunagistes liigitekke-
piirkondades. Seetottu peegeldab niiidisaegne elurikkus vastavust praeguste ja
kunagiste liigitekkepiirkondade tingimuste vahel. Kui need tingimused kestsid
ajaloos pikka aega ja esinesid suurel pindalal, siis tekkis rohkem ka vastavate
kohastumustega liike. Lisaks peegeldab praecgusaegne kohalik elurikkuse mus-
ter edukaid ajaloolisi migratsioone. Elurikkamad on need paigad, kuhu liigid
kergemini kohale joudsid.

Ulemaailmselt kogunev info liikide 6koloogia ja leviku kohta lubas teha jirgmise
arenguhiippe ja vilja to6tada meetodid konkreetsesse piirkonda ja keskkonda
sobiva liigifondi ennustamiseks (Carmona, Pértel, 2021). Kui liik on piirkonnas
olemas, voib maastike struktuur tema joudmist kohalikku kooslusesse kas
soodustada voi takistada. Néiteks erinevate kasvukohtade rohkus, aga samuti
veekogude ja migede olemasolu voivad olla levimise looduslikuks takistuseks.
Uha olulisemaks saab ténapdeval aga inimese mdju, mis maastike kujundamise
kaudu oluliselt mojutab liikide levikut.



Elurikkuse inimtekkelised muutused

Inimtegevuse negatiivset moju elurikkusele on kirjeldatud ammu. Bioloogilise
mitmekesisuse konventsiooni ellukutsumise peamiseks pdhjuseks 1992. aastal
oligi vajadus negatiivset mdju vihendada ja vdimalusel protsess tagasi poodrata.

Suures plaanis on inimese negatiivne moju elurikkusele suhteliselt hésti niahtav,
sest vihemalt suuremate organismide (imetajad, linnud, soontaimed) liikide
véljasuremine on enamasti piisavalt histi dokumenteeritud. Praktika aga néitab
iillataval kombel, et hinnata inimtegevuse moju lokaalsele elurikkusele on tundu-
valt raskem. See kehtib isegi siis, kui jitame vaatluse alt véilja olukorrad, kus
inimtegevus on kooslusi ,,rikastanud* muudest piirkondadest parit voorliikidega
(Ronk jt, 2017). Nii monedki globaalsed uurimused on veidi iillataval kombel
jéreldanud, et inimese moju lokaalsele taimede elurikkusele kas ei ole statisti-
liselt oluline vdi on mingis osas positiivne (Vellend jt, 2013; Dornelas jt, 2014).

Sellistele jareldustele viib metoodika, mis ei suuda eristada elurikkuse loodus-
likku ja inimtekkelist varieerumist. Adekvaatse hinnangu inimtegevuse moju
kohta saab anda ainult siis, kui on olemas piisav info liigifondi kohta. Partel jt
(2013) niitasid, et reaalselt looduses moddetaval elurikkusel on alati kaks kompo-
nenti —regionaalne (liigifondi suurusest tulenev) ja lokaalne (kohalike protsesside
poolt kujundatud).

Liigifondide suuruse erinevust arvestades tuleks elurikkust alati hinnata suhteli-
ses skaalas, arvutades koosluse tiielikkuse (community completeness). Viimane
nditab, kui palju antud tingimustele sobivast liigifondist on vaadeldaval alal
esindatud.

Eelnevast jéreldub, et kui me suudame adekvaatselt ennustada liigifondi suurust
jakoosseisu, saame sisuliselt ettekujutuse maksimaalsest looduslikust elurikku-
sest antud ruumipunktis. Teades reaalset elurikkust samas punktis, saame selle
pohjal vélja arvutada koosluse tiielikkuse, mis nditab, kui suur osa potentsiaalsest
elurikkusest on reaalselt kohal. Téielikkus voib vihesel médral soltuda ka loodus-
likest protsessidest, aga arvestades inimmoju ulatuslikkust tdnapédeva maastikes,
voib eeldada, et tiielikkus on suuresti siiski hinnang inimm&ju tugevusele. Juhul
kui see loogika kehtib, oleks dkoloogide kdsutuses esimest korda selline todriist,
mis lubab delda, et antud 6kosiisteemis on elurikkus suhteliselt madal voi korge,
pidades silmas vordlust loodusliku, inimtegevusest vihe mojutatud olukorraga.

Dark Diversity Network

Ulalkirjeldatud pdhimdtete kontrollimiseks kutsus professor Meelis Pirtel 2019.
aastal ellu taimedkoloogide rahvusvahelise vorgustiku DarkDivNet eesmérgiga
koguda globaalseid andmeid taimekoosluste tiielikkuse hindamiseks ja selle
seostamiseks inimmaju tugevusega. Vorgustiku litkkmed kogusid taimede elu-
rikkuse andmeid kokku 5415 proovipunktist, t66 tulemused avaldati ajakirjas



Nature (Partel jt, 2025). Vihese inimmdjuga kooslustes oli keskmiselt kohal
35% liigifondist. Seega piiravad lokaalset elurikkust oluliselt ka mitmesugused
looduslikud protsessid, nagu levimisbarjiirid maastikes, frugivooria (viljade
s60mine loomsete organismide poolt), taimedevaheline konkurents jms. Sellistes
piirkondades, kus inimese 6koloogiline jalajélg oli tugev, oli esindatud vihem
kui 20% liigifondist. Inimese mdju elurikkusele avaldub seega koosluse tdie-
likkuse vihenemise kaudu.

Metoodilisest seisukohast viga oluline tulemus oli see, et elurikkuse absoluutne
vadrtus ei seondunud 6koloogilise jalajiljega. Seega ilma liigifondi arvesse
votmata oleks kéesolev uurimus andnud varasemast juba tuttava tulemuse —
inimtegevus ei mdjuta kohalikku elurikkust. Arvestades reaalset elurikkuse
potentsiaali — liigifondi —, oli aga vGimalik eristada looduslikku variatsiooni ja
inimmoju poolt pohjustatud elurikkuse kadu.

Kas suhted organismide vahel méjutavad elurikkust?

Kui regionaalses liigifondis esinevad liigid levivad potentsiaalselt sobivasse
kasvukohta, puutuvad nad kokku erinevate organismidega. Liigi 10plik
plisimajadmine soltub kohapealsetest suhetest teiste organismidega. Varem on
kooslusedkoloogia pdoranud eriti suurt tihelepanu just taimedevahelise konku-
rentsi uurimisele, pidades nimelt seda suhet peamiseks kooslust kujundavaks
teguriks.

Lisaks konkurentsile toimivad taimekoosluses aga veel mitmed muud suhted.
Paljud loomsed organismid kasutavad taimi toiduks, selline suhe on kasulik
sO0jale ja kahjulik so6davale. Suhe voib aga olla mutualistlik, st kasulik mdle-
male osapoolele. Néiteks on viimastel aastatel podratud suurt tdhelepanu taime
ja seene vastastikku kasuliku kooselu vormile — seenjuurele ehk miikoriisale.
Lisaks seentele médngivad taimede elukdigu kujundamisel olulist rolli ka paljud
muud mutualistlikud mikroobid, kelle hulgas on vetikaid, baktereid, viirusi. Pere-
meesorganismi koos kdigi seotud mikroorganismidega nimetatakse Margulise
(1991) eestvdttel holobiondiks ehk tervikorganismiks. Holobiont toimib {ihtse
okoloogilise ja evolutsioonilise iiksusena.

Kui taimede kooselu mikroobsete organismidega oli teada juba ammu, siis
mikroobide moju taimekoosluste struktuurile ja diinaamikale on ténu uutele
meetoditele hakatud ndgema alles tisna hiljuti. Mikroobide olemasolu ja osalus
okostisteemides on tohutult mitmekesine ja paljuski veel tundmatu (Tedersoo
jt, 2020).

Miikoriisa 6koloogia

Miikoriisa ehk seenjuur on vastastikku kasulik kooselu taime ja seene vahel:
seen aitab taimel omandada mullast toitaineid ja vett ning kaitseb patogeenide



eest, saades taimelt vastutasuks elutegevuseks vajalikke siisivesikuid. Looduses
imabki suur osa taimi toitaineid just miikoriisaseente mullas olevate seeneniitide,
mitte oma juurte kaudu. Miikoriisaseente hiiiifid eritavad mulda aineid, mis
tostavad mullaosakeste sidusust ja parandavad mulla struktuuri.

Eristatakse mitut miikoriisatiilipi. Enim levinud ja evolutsiooniliselt vanim
on (vesikulaar-)arbuskulaarne miikoriisa (AM), mida moodustavad seened
hdimkonnast Glomeromycota ligikaudu 80% taimeliikidega enamikus mais-
maaodkosiisteemides. Ektomiikoriisa on mitmete kott- ja kandseente rithmade
kooselu peamiselt puittaimedega valdavalt parasvodtme metsades, aga ka mujal.
Erikoidne miikoriisa kottseente ja kanarbikulaadsete taimede vahel on valdav
miikoriisatiiiip ndommedel, tundras ning magedes; orhidoidset miikoriisat moo-
dustavad kandseened képalistega, monotropoidset miikoriisat kandseened ja
klorofiillita kanarbikulaadsed taimed jne.

Taimeliigid on kohastunud eluks kindlates keskkonnatingimustes. Nii ei iillata
meid see, et angerpist kasvab loopealsel ja jinesekapsas laanekuusikus. Samuti
teame, et need liigid ei kasva Amazonase vihmametsas, nii nagu Amazonase
liigid ei kasva Eesti metsades. Paraku ei vdimalda arusaam taimede ja keskkonna
suhetest seletada kogu bioloogilist mitmekesisust. Angerpisti voime leida kdigist
loometsadest, mégitarna aga vaid monest. Jinesekapsas kasvab peaaegu kdigis
laane- ja salukuusikuis, ent koldndges on mérksa hdredama levikuga.

Pohjuseid vaib olla mitmesuguseid. Killustatud maastikes on monede taimeliikide
seemned levimisel edukamad kui teised. Maastikus v3ib puududa taimele vaja-
lik tolmeldaja voi tegutseb seal just sellele taimeliigile iseloomulik kahjur. Aga
tihti ei ole taime esinemisele vai puudumisele lihtsat selgitust. Voib kiisida, kas
taime levikut ja ohtrust voib mojutada ka sobivate miikoriisaseente olemasolu
antud kasvukohas.

Idee, et miikoriisa vdib mojutada mitte ainult taimeisendite kasvu ja paljunemist,
vaid selle kaudu ka taimede edukust konkurentsis ja 16ppkokkuvéttes koosluse
elurikkust, ttlesid selgelt vilja Grime jt (1987). Nad niitasid oma teedrajavas
eksperimendis, et taimede kooselu soltub seenjuure esinemisest voi puudumi-
sest. Kui koos kasvanud katsetaimedel esines miikoriisa, leevendus konkurents
taimede vahel ning tikski liik ei saavutanud sellist vdimekust, et oleks teised
vélja torjunud. [lma miikoriisata siisteemis véljendus selgelt tugevamate liikide
domineerimine, mis pikas ajaskaalas viib ndrgemate liikide véljatorjumisele.

Arendasime Tartu todgrupis Grime’i ideed edasi, piitides muuta eksperimendi
tingimusi loodusldhedasemaks. Seetdttu nakatasime taimejuuri mitte laboris
kasvatatud seenekultuuridega, vaid erinevate loodusest parinevate AM-seene-
kooslustega. Sellise eksperimendi iilesehituse puhul tekib aga digustatud
kiisimus, milliseid seeneliike need looduslikud kooslused sisaldavad?

Suurt osa juurtes elavaid AM-seeni ei saa paraku médrata valimuse jargi, lii-
kide (genotiilipide) dratundmine on vdimalik vaid molekulaarseid meetodeid
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appi vottes. Viimase aja molekulaarbioloogia edusammud on loonud vdoimaluse
méidrata mikroobseid organisme looduslikust keskkonnast nende périlikkus-
aine jirjestuste alusel kiiresti ja efektiivselt (Opik jt, 2009). Nii saab mulla- vdi
juureproovist méérata koik seal leiduvad seened, ilma et neid peaks tingimata
palja silmaga négema. Et méérata liigi tdpsusega, tuleb teada otsitavate liikide
geneetilist varieeruvust kasutatavas markerregioonis.

Meie poolt kasvuhoones ldbi viidud katsed néitasid, et katsetaimede kasv soltus
viga oluliselt sellest, millise seenekooslusega olid nende juured nakatatud.
Ilma miikoriisata kasvanud katsetaimed jdid kiill ellu, aga nende biomass oli
véga viike. Kui kasutasime paluménnikust parinevat madala mitmekesisusega
seenekooslust, kasvasid katsetaimed mérgatavalt paremini kui ilma miikorii-
sata variandis. Kasutades aga kuiva rohumaa elurikast seenekooslust, kasvasid
katsetaimed veel oluliselt paremini (Moora jt, 2004).

Selline néivalt lihtne tulemus — seenckoosluste erinev moju katsetaimede kas-
vule — muutis oluliselt arusaama taimekoosluste mitmekesisuse kujunemisest.
Taimede edukus ja sellest soltuv kooselu teiste taimedega soltub seega lisaks
abiootilisele keskkonnale (muld, kliima) ja makroorganismidele (teised taimed,
loomad) olulisel mééral ka 6kosiisteemi ndhtamatust komponendist — mikroobi-
kooslusest. Taimele sobivate miikoriisaseente esinemine voi puudumine antud
kohas voib olla taime edukusele kriitilise tihtsusega.
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Et selgitada seenjuure méoju taime elukaigule, kasvatatakse katsetaimi koos erinevate
miikoriisaseentega kasvuhoones. Fotol paremalt teine on koosluse6koloogia professor
Mari Moora. Foto: erakogu
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Saadud tulemustest jareldus, et taimede elurikkuse mustrite seletamiseks vajame
infot ka selle kohta, kus levivad neile sobivad seenpartnerid. Meie iillatuseks olid
meid huvitavate AM-seente levikut ja mitmekesisust puudutavad andmed viga
liinklikud. Kuna uue pdlvkonna sekveneerimisplatvormid lubasid seente mole-
kulaarset méédramist mulla- ja juureproovidest oluliselt kiirendada, tuli algselt
vilja to6tada metoodiline baas uuringute teostamiseks, mis paddis AM-seente
elurikkuse globaalse andmebaasi loomisega (Opik jt, 2010). Jirgmiseks sammuks
sai AM-seente globaalse elurikkuse mustri uuring (Davison jt, 2015), mida hiljem
tdiendasime (Partel jt, 2017; Davison jt, 2018). Leidsime, et paljud seeneliigid
on globaalse levikuga, kuid siiski peegeldub ka nende jaotuses ajaloo jilg ning
lisasime ka info teiste mikroobsete organismide kohta (Vasar jt, 2022).

AM-seente toel piisib taimekoosluste elurikkus suurem, sest konkurents erine-
vate taimeliikide vahel on tdnu miikoriisale paremini tasakaalustatud (Zobel jt,
2023). Eksperimentaalsetes siisteemides onnestub kiillalt tihti luua olukord, kus
seenjuure olemasolu tasakaalustab liikidevahelist konkurentsi, vdoimendades
samal ajal liigisisest konkurentsi. Looduslikes kooslustes tagab sellise mehha-
nismi to6tamine kahtlemata lokaalses skaalas tunduvalt suurema taimeliikide
mitmekesisuse, kui seda voiks oodata ilma miikoriisata kooslustes. Ektomiiko-
riissete puude puhul, milleks on ka meie tavalised okaspuud kuusk ja ménd,

Vilieksperimendi rajamine kuusiku dkostisteemis. Uuritakse miikoriisaseente moju
metsa alustaimestiku liikide kasvule ja uuenemisele. Esiplaanil vasakul on molekulaarse
dkoloogia professor akadeemik Maarja Opik ja paremal kooslusedkoloogia professor
Mari Moora. Foto: erakogu
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samuti enamik lehtpuid, v3ib aga olukord olla vastupidine — miikoriisa parandab
nimetatud liikide hakkamasaamist sedavord, et kujuneb vilja mingite puuliikide
lausaline domineerimine.

Meie edasised uurimused on suunatud taimede ja seente kooselu paremale mdist-
misele ja seeldbi paremale arusaamisele AM-seente rollist taimepopulatsioonide
ja koosluste kujundamisel (Zobel jt, 2024; Moora jt, 2025). Uhtaegu piiiiame
ka kirjeldada AM-seeneliikide 6koloogiat (Davison jt, 2021) ja seenekoosluste
struktuuri ning elurikkust kujundavaid mehhanisme (Davison jt, 2024; Hiiesalu
jt, 2025).

Kokkuvétteks — kuidas kujuneb taimekoosluste elurikkus

Klassikaline kooslusedkoloogia keskendus pikka aega lokaalsete protsesside
uurimisele. Selle pShjal kujunes vilja arusaam, kuidas elurikas kooslus toimib
ja piisib. Biogeograafia omakorda keskendus elurikkuse globaalsete mustrite
seletamisele. Ténu sellele teame niiteks, miks on troopika liigirikkam kui paras-
voode. Samas ei seletanud 6koloogia seda, miks lokaalses skaalas esineb niivord
suur elurikkuse variatsioon — samas kliimavoondis esinevad korvuti looduslikult
véga elurikas ja véiga eluvaene kooslus.

Oleme elurikkuse seletamisel kasutanud skaalade kombineerimist, seletades
suureskaalaliste protsesside kaudu véikeseskaalalisi mustreid. Elurikkuse kuju-
nemine mingis koosluses on evolutsiooniliste ja ajalooliste protsesside, liikide
levimise ja koikvoimalike biootiliste suhete kogutulemus.

Elurikkuse seletamine annab olulist taustainformatsiooni ka elurikkuse kaitsja-
tele ja looduse majandajatele. Kaitsealuse koosluse seisundi hindamisel tuleks
eelkodige kirjeldada tema téielikkust, st kui palju potentsiaalsetest asukatest on
reaalselt kohal. Taimekoosluse taastamisel on vaja teada, kas maastikus on ole-
mas lokaalne liigifond, mis toetaks sobivate liikide saabumist. Kui sellist fondi
enam pole, saab kooslusi taastada vaid populatsioonide kunstliku taasasustamise
kaudu. Ilma liigifondi kui taustsiisteemi arvesse vOotmata ei saa teha kaalukaid
prognoose eluslooduse tuleviku kohta.

Meie teiseks eesmérgiks on olnud mikroobidega arvestamine taimede elurikkuse
seletamisel. Kaua aega jdid need silmale nédhtamatud organismid 6koloogia
huviorbiidist téielikult vdlja. Seoses molekulaarsete meetodite arenemisega tekkis
voimalus uurida mikroobide elurikkuse mustreid ja korvutada neid makroorga-
nismide mustritega. Meie erihuviks kujunesid mikroskoopilised seened, mis
elavad vastastikku kasulikus suhtes taimejuurtega. Kuivord mojutavad sellised
seened taimekoosluste struktuuri ja elurikkust, on paljuski veel lahtine.

Teame véhe ka sellest, millisel mdaral mojutab inimtegevuse surve miikoriisa-

seente populatsioone. Praeguseks on kirjeldatud olukordi, kus seenekooslused
vaesustuvad. Sellisel juhul voib kujuneda olukord, kus taim ei leia omale sobivat
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seenpartnerit. On ka vastupidiseid néiteid — inimese poolt sihipdraselt imber
asustatud taimeliigid vOivad tdnu nendele kaasa pandud miikoriisale tunda ennast
uues elukohas liigagi turvaliselt, levida kontrollimatult ja oluliselt muuta koha-
likku loodust.

Jargmise sammuna koosluste 6koloogias tuleks tihendada nn klassikaline 6koloo-
gia, mis on vilja kujunenud makroorganismide uurimise pohjal, ja niiidisaegne
mikroobidkoloogia. On ju taimed ja loomad oma olemuselt holobiondid — siistee-
mid, mis koosnevad makroorganismist ja sellega assotsieerunud mikroobidest.
Ehitades niiiidisaegse 6koloogia iiles holobiontide 6koloogiana, aitab see meil
niha taimekoosluste ja dkostisteemide ajaloolist kujunemist, tdnapéevast toimi-
mist ja tuleviku protsesse tdiesti uue nurga alt. Paljulubavaid arengusuundi ndeme
muuhulgas mitte ainult 6koloogias endas, vaid ka rakenduslikes tegevustes, nagu
seda on pollumajandus (Niinemets, Zobel, 2025) ja meditsiin (Partel, 2026).

Laelatu puisniit Ladne-Eestis paistab silma oma erakordse viikeseskaalalise liigi-
rikkusega - iihelt ruutmeetrilt on leitud iile 70 soontaimeliigi. Sellise ebaharilikult
korge elurikkuse seletamine on kooslusetkoloogiale paras proovikivi. Fotol kiilastavad
niitu 2008. aastal (vasakult) taimedkoloogia professor Bryan Foster Ameerika Uhend-
riikidest, Martin Zobel ning Tartu Ulikooli botaanikaprofessor Meelis Pértel.

Foto: erakogu
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