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INFOLEHT

Liikide koosesinemise leidmine tehisaru abil

Tehisaru vdoimaldab automatiseerida liigiandmete kogumist ja analiiiisi, tuues uuendusi ka
koosluste andmete kogumisse. Kdesoleva t60 eesmirk on teada saada, kuidas tehisaru abil
tuvastada taimeliikide koosesinemisi taimkatte ldhifotodelt. Kisitlen liikide koosesinemise
pohjuseid ning nende mustrite kujunemist ajalisel ja ruumilisel skaalal. Annan tilevaate nii
traditsioonilistest viisidest koosesinemiste uurimiseks kui ka tehisaru kaasavatest lahendustest,
keskendudes uurimuslikus osas spetsiifilisemalt tehisaru vdimekusele méérata taimeruutude
fotodelt mitut liiki. Andmeanaliilisiks 15igatakse fotosid osadeks, eesmirgiga suurendada
toendosust, et saadud fotoosal jddb esiplaanile iiks litk, mida saab méérata PlantNet
rakendusega. Lopuks annan soovitused tehisaru kasutamiseks nii spetsiifiliselt taimeruutude

maidramisel kui ka tildised soovitused selle edukamaks kaasamiseks dkoloogias.
Mairksdnad: tehisintellekt, masindpe, andmebaasid, eluslooduse seire, 6koloogia

CERCS: B270 Taimedkoloogia
Potential Uses of Al in Species Co-occurence Studies

Artificial intelligence enables the automation of species data collection, bringing with it new
advances to the study of species assemblages. This thesis investigates the use of Al to identify
co-occurrences of plant species in close-up photos of vegetation. The study looks at the reasons
behind species co-occurrence as well as how these patterns vary over time and space. It gives
a summary of both conventional and Al-based techniques for researching co-occurrence, with
the experimental part concentrating on Al's capacity to recognise multiple species of flora from
photos of vegetation quadrats. To increase the chances of one species being visually prominent,
the photos are split up into smaller segments. The PlantNet application is then used to identify
the species in each segment. Lastly, recommendations are made for using Al in the annotation
of vegetation quadrats, as well as general suggestions for its successful integration into

ecological research.
Keywords: artificial intelligence, machine learning, databases, wildlife monitoring, ecology
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SISSEJUHATUS

Elurikkuse mdistmine on dkoloogia ja looduskaitse iiks keskseid eesmédrke (Azeria et al.,
2009). Selle saavutamiseks uuritakse muuhulgas liikide koosesinemisi, mis voimaldavad teha
jareldusi biootiliste interaktsioonide ja liikide keskkonnaeelistuste kohta (MacKenzie et al.,
2004; Tulloch et al., 2018). Juba 1970. aastatest alates on olnud teadlastel selle teema vastu
kdrgenenud huvi, mis on viinud mitmesuguste uurimissuundade ja hiipoteeside tekkeni
(MacKenzie et al., 2004; Orozco-Arias et al., 2019). Liikide koosesinemiste raamistikus on
kidsitletud teemasid, nagu koosluste moodustumine (Diamond, 1975), konkurentsi ja
keskkonnatingimuste olulisus (Chesson, 1994, 2000) ning erinevate piirkondlike ja globaalsete
protsesside roll elustiku mojutajana (Ricklefs, 2004). Praktiline eesmirk antud valdkonnas on
leida keskkonnakaitselisi lahendusi, sh negatiivse inimmoju uurimiseks ja leevendamiseks (M.

Pirtel et al., 2025) ning invasiivsete liikide jidlgimiseks (Tulloch et al., 2018).

Liike ja nendevahelisi seoseid on palju, seega on liikide koosesinemise mustrite kirjeldamiseks
vaja analiiiisida suurt hulka andmeid, mistdttu on oluline leida viise, kuidas vdhendada
analiiisimisel vajalikku inimt66d. Liikide koosesinemise uurimiseks on pakutud erinevaid
lahendusi, nditeks nullmudeleid, milles vorreldakse tegelikke koosesinemismustreid
juhuslikult koostatuga (Gotelli, 2000). Uhtlasi kasutatakse ka vorgustikuanaliiiise (network
approach) (Bascompte, 2009) ja JSDM mudeleid (joint species distribution model) (Pichler &
Hartig, 2021). Kéesolevas to0s késitlen aga tehisaru kaasamise voimalikkust liikide
koosesinemiste uurimiseks. Tehisaru on efektiivne vahend suures kogustes andmete
kogumiseks ja analiitisimiseks, kuid sellele vaatamata on tehisaru kasutavad lahendused
okoloogias alles hoogu kogumas ning tehnikavaldkonna vélised rakendused piirduvad

enamjaolt meditsiiniteadustega (Han et al., 2023; Thessen, 2016).

Uurimisto6 eesmark on teada saada, kuidas tehisaru abil tuvastada taimeliikide koosesinemisi
taimkattest tehtud lahifotodelt. Annan kdigepealt iilevaate liikide koosesinemisest ja selle
uurimisest traditsioonilistel viisidel. Seejdrel tutvustan voimalusi tehisaru kaasamiseks. Toon
vilja, kuidas tehisaruga on voimalik analiilisida nii andmemassiive kui ka tekste, helisid ja
fotosid. Teoreetilisele osale jirgneb andmeanaliiiis, kus hindan tehisarul pdhineva programmi
edukust taimede madramisel Eesti puisniitude rohurindest tehtud fotodelt ning fotode 16ikamise

mdju midramistulemustele.



1. LIIKIDE KOOSESINEMISE TEOORIA

1.1 Liikide koosesinemise moiste ja pohjused

Mittejuhuslike mustrite esinemist 6koloogilises koosluses nimetame liikide koosesinemiseks
(Miinzbergova & Herben, 2004). Sellised mustrid tekivad liikide suhestumisel keskkonnaga
voi teiste litkidega, mistottu voime ka Oelda, et tegemist on Okosiisteemi esilekerkiva
omadusega (emergent property) — st moodustuv siisteem on komplekssem kui tema
komponentide summa (van den Berg et al., 2022; Veech, 2014). Koosesinemine vdib olla
positiivne, kui liigid esinevad koos sagedamini, kui juhuslikult oodata voiks, voi negatiivne,
kui liigid ,,vdldivad* iiksteist voi teatud keskkonnatingimusi (Tulloch et al., 2018). Eelmainitud
mustrid on statistiliselt suhteliselt kergesti tuvastatavad, kuid nende tekkepohjused on
komplekssed, olles mdjutatud mitmetest abiootilistest kui ka biootilistest faktoritest ning

vajades pohjalikumat uurimist (Ovaskainen et al., 2010; Tulloch et al., 2018).

Koosluste kujunemisel on oluline roll biootilistel vastasmojudel (Kraan et al., 2020).
Vastasmojudest tingitud koosesinemiste korral on liigi esinemine tdenédolisem kui slisteemis
on temaga positiivselt interakteeruv liik, ehk tema mutualist voi kommensalist (MacKenzie et
al., 2004). Seevastu liigid, kelle vahel on negatiivsed interaktsioonid (nt kisklus, konkurents),
esinevad koos vihem tdendoliselt kui juhuslikult moodustunud siisteemi korral arvata voiks
(Mittelbach & McGill, 2019). Kooslustes voib esineda ka vahendatud moju, mille korral liigid
A ja B suhestuvad kolmanda liigi C kaudu (Ovaskainen et al., 2010). Liikudes komplekssemate
slisteemide suunas, tuleb meeles pidada, et tihe liigi mdju teisele sdltub ka kontekstist
(ressursid, teised liigid). Niiteks Californias invasiivse musta kapsasrohu (Brassica nigra)
kasvule mojus soodsalt, kas parismaise tatralise liigi (Eriogonum fasciculatum) voi parismaise
pujuliigiga (Artemisia californica) koos esinemine. Seevastu kui must kapsasrohi esines koos

molema pérismaise liigiga, oli neil kapsasrohu kasvule parssiv mdju (Schlau et al., 2023).

Uheks oluliseks teguriks, mis vdib viia liikide esinemismustrite erinemiseni juhuslikest, on
nende keskkonnaeelistused (Gotelli & McCabe, 2002). Vaid sarnaste abiootiliste vajadustega
liigid on vdimelised koos esinema, kombineerudes liikide omavaheliste vastasmdjudega.
Keskkonnatingimustest tulenevate koosesinemistega arvestamiseks on voimalik analiilisida
liigile sobivaid tingimusi, nditeks temperatuuri, mullaniiskust, toitainesisaldust (Pearson et al.,
2006) liikide koosesinemiste modelleerimisel kasutatakse sageli niSimudeleid ja kaasatakse

keskkonnatunnuseid, mis aitavad hinnata liigi potentsiaalset levikut, vdimaldades uurida,



millist rolli mdngivad keskkonna sobivus ja litkide vastastikmdjud koosesinemise kujunemisel

(Elith & Leathwick, 2009; MacKenzie et al., 2004).

Varasemad teooriad (Diamond, 1975; Macarthur & Levins, 1967) rohusid konkurentsi ja nisi
erinevuste olulisusele koosluste moodustumisel. Néiteks Diamond (1975) uuris Bismarki
saarestiku linde ja tuvastas liike, kes kunagi koos ei esinenud — olukorra selgitamisel rShus ta
likkidevahelisele konkurentsile. Jargnes arutelu, mille kéigus késitleti nii koosesinemise
mustrite mittejuhuslikkust kui ka selle tekkepohjuseid (Connor & Simberloft, 1979; Gotelli &
McCabe, 2002). Uuemad uuringud véidavad, et liikide mittejuhuslik esinemine tuleneb
mitmetest pdhjustest, kusjuures roll on ka soodustavatel ja vahendatud vastasmojudel (Bruno

et al., 2003).

1.1.1 Liikide koosesinemine erinevatel ruumiskaaladel

Koosesinemisi médravate protsesside mdju on eri ruumiskaaladel erinev. Saame eristada kahte
peamist ruumilist taset — lokaalne ja regionaalne tase (He et al., 2005; Mittelbach & McGill,
2019). Moned autorid eristavad ka indiviidi ja maastiku taset (Crist et al., 2003; Gleason, 1926).
Lokaalsel skaalal domineerivad 6koloogilised vastasmojud, troofiliste tasemete vahelised
suhted ja ressursside saadavus (Chesson, 2000; HilleRisLambers et al., 2012; Mclntire &
Fajardo, 2014). Seevastu regioonis esinemiseks on oluline liigi levimine kooslusesse ja sealsete
keskkonnatinimuste sobivus liigile (Pauchard & Shea, 2006), st vdime oelda, et peamisteks
koosesinemist mojutavateks faktoriteks regiooni tasemel on biogeograafilised pdohjused, nagu
laamade litkumised, kliimamuutused, erinevate elupaigandudlustega liikide teke ja

viljasuremine (Zobel et al., 2011; Weigelt et al., 2015).

Piirkonna topograafia, sidusus ja maakasutus mojutavad oluliselt litkide levikut, ning
peegelduvad seeldbi ka okoloogilistes kooslustes (Ronk et al., 2015). Isegi kui kaks liiki
sobiksid samasse keskkonda, ei pruugi nad tegelikult koos esineda, kui iiks liikidest ei ole
suutnud kooslusesse levida. Levikupiirangud tekitavad mustreid, mis ei kajasta ei konkurentsi
ega keskkonnaeelistusi, vaid pigem biogeograafilisi protsesse. Néiteks paljud Euroopa metsade
liigid ei ole viimase jddaja jiargselt oma refuugiumitest tagasi klimaatilise piirini levinud,

mistottu need liigid ei esine koos liikidega, kes on paremad levijad (Svenning et al., 2008).



1.1.2 Liikide koosesinemine erinevatel ajaskaaladel

Liikide koosesinemine voib olla mddratud minevikus toimunud siindmusest. Sageli vdib
kooslusi mdjutav siindmus olla lithikese ajalise kestvusega, aga tema mdju ilmnemine votab
aega (Piqueray et al., 2011). Seetdttu tuleb koosluse uurimisel meeles pidada ka piirkonna
ajalugu, mida illustreerib ilmekas uuring, kuidas esinesid kividel koos rohe- ja punavetikad
(Sousa, 1979). Rohevetikad kui head levijad asustasid kive esimesena, aga aja jooksul hakkas
punavetikas kui parem konkurent neid vilja torjuma. Kuigi nende liikide vaheline konkurents
ei luba koosesinemist, v3ib see juhtuda kui punavetikal ei ole olnud piisavalt aecga rohevetika
vélja torjumiseks. Kooslused kividel uuenesid kui lained neid iimber keerasid, kusjuures
viikeste kivide kooslused uuenesid tihedamini, sest neid oli lainetel lihtsam {imber keerata.
Seetdttu olenes kivil vaadeldavate vetikate koosesinemine sellest, palju aega oli méddunud
viimatisest mojukast lainetusest. Selle néite pohjal voime jareldada, et uurija, kes pole teadlik
kividel esinevate koosluste seosest lainetusega voib lihtsasti jouda valejareldusele, sest ta ei

oska arvestada uuritava piirkonna ajalooga.

Keskkonna muutumisel voib tekkida olukord, kus varasema keskkonna liigid pole veel joudnud
vélja surra aga uued liigid on juba kohal — seda nimetatakse véljasuremise volaks (extinction
debt) (Cristofoli et al., 2010). Véljasuremise vola ajal esinevad koos liigid, kes stabiilses
olukorras koos ei esineks. Cowlishaw (1999) hindas primaatide véljasuremisvdlga Aafrika
metsades. Toodi vilja, et primaatide liigiline mitmekesisus ei paistnud muutuvat, kuigi neile
sobivate tingimustega alasid oli vihemaks jddnud. Cowlishaw leidis liike ja neile sobivaid
metsasid mudeldades, et raie tottu on enamikes riikides {ile 30% primaatidest
véljasuremisvolas. Ta rohus, et ei tohi eeldada liigi jitkusuutlikust ainult tema elupaiga

kaitstusest tulenevalt.

Asustamise krediit (colonization credit) kirjeldab levimispiirangute t3ttu tekkivat ajalist viivet
koosluse moodustumises, mistottu sobivaks muutunud koosluses e1 esine kohe koiki
voimalikke koosesinemisi (Cristofoli et al., 2010). Naaf ja Kolk (2015) uurisid nii asustamise
krediiti kui ka véljasuremise volga Saksamaal Prignitzi regiooni metsades, kus osad metsalapid
olid endised pdllumaad ja osad olid pdlismetsad. Metsade hiljutise pindala vihenemise tottu
eeldati, et voib esineda viljasuremise vOlg (st pdlismetsade koik liigid pole joudnud vilja
surra), samas poOllumaade taasmetsastumise tagajirjel pidasid autorid vdimalikuks ka
asustamise krediidi esinemist (koik liigid pole veel uude metsa joudnud). Tédheldati, et endistel

poOllumaadel asuvate metsade liigirikkus oli oodatust madalam ning eriti eraldatud
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metsatukkadel ulatus asustuskrediit kuni iiheksa liigini. Uuringus néidati, et ka rohkem kui

130-230 aastat hiljem esines metsades asustamiskrediit.

Kokkuvotvalt voib 6elda, et litkide koosesinemiste uurimisel tuleb arvestada uuritava siisteemi
ajalooga. Nii looduslikud kui ka inimeste vahendatud protsessid voivad viia ajas ebastabiilsete
koosesinemisteni. Ebastabiilseid kooslusi on vdimalik kirjeldada véljasuremise vola ja

asustamise krediidi kaudu.

1.1.3 Liikide koosesinemine kui sisend tumeda elurikkuse uurimisse

Liikide koosesinemistel on oluline roll koosluse struktuuri ja funktsioneerimise tagamisel —
mdistes, millised liigid kipuvad koos esinema ja miks, on vdimalik paremini ennustada
koosluste muutusi ka elupaikade kadumise voi kliimamuutuste kontekstis. Naiteks teatud liigi
kadumisel on ka temaga positiivselt koosesinenud liikide kadumine tdenédolisem (Tulloch et
al., 2018). Uks oluline koosesinemiste uurimise viljund, mis vdimaldab arvestada ka

litkidevaheliste suhete aeg-ruumilise varieeruvusega, on tume elurikkus (M. Pértel et al., 2011).

Tume elurikkus on kogum liike, mis voiksid kooslusesse 0koloogiliselt sobida, aga mingil
pohjusel neid seal pole (M. Pirtel et al.,, 2011). Tume elurikkus — erinevalt vaadeldud
elurikkusest — lubab elurikkust mddta osakaaluna koosluse potentsiaalsest elurikkusest
(liigifondist), ning vdimaldab seega omavahel vdrrelda erinevaid koosluseid, regioone,
taksonoomilisi iiksuseid (M. Pirtel et al., 2011). Enimkasutatud tumeda elurikkuse hindamise
meetod kasutab liikide koosesinemisi, leides liigid, mis olemasolevate liikidega sageli koos

esinevad, aga puuduvad uuritavast kooslusest (M. Pértel et al., 2025).

1.2 Liikide koosesinemise matemaatika

Koosesinemiste kvantitatiivseks hindamiseks on kasutusel mitmeid matemaatilisi meetodid.
Koosesinemisi hinnatakse paariviisiliselt voi kdikide liikide-uurimisalade maatriksi pohjal
(Veech, 2014). Liikide esinemise kohta kogutud andmeid vdorreldakse sobiliku nullmudeliga,
et teada saada, kas uuritavates andmetes esinevad koosesinemised erinevad statistiliselt
oluliselt koosesinemistest, mida voiksime ndha ka juhuslikult (Gotelli, 2000). Néiteks Connor
ja Simberloff (1979) vordlesid koosesinemiste maatriksit Monte Carlo meetodil loodud
mudeliga. Nad kasutasid sarnast andmestikku nagu see, mille pdhjal Diamond (1975) oli
véitnud konkurentsi olulisust koosluste moodustumisel. Vastupidiselt Diamondile joudsid
Connor ja Simberloff jireldusele, et andmestikus tdheldatud mustrid ei erine oluliselt

juhuslikest.



Hiipergeomeetriline jaotus on iiks vOimalus koosesinemiste paariviisiliseks analiiisimiseks
(Veech, 2013). Meil on voimalik leida tdendosus (P), et uuritavad liigid esinevad koos

sagedamini voi harvemini kui juhuslikult. Hiipergeomeetriline jaotus on defineeritud valemiga

r. N-r1
P(X=k)= —(")((;;)—")
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(1)

mis iseloomustab stindmuse toimumist tdpselt k£ kordadel n-ist, kus N on koigi siindmuste arv
ja r on soovitud siindmuse arv (Wagaman & Dobrow, 2021). Koosesinemiste kontekstis on r
ja n litkkide esinemiskorrad, N on uurimisalade arv ja k on valimi suurus (Carmona & Pértel,

2021; Wagaman & Dobrow, 2021). Eeltoodud valemis tihistavad sulud kombinatsioone,
niiteks (i) = Cy. Seega leiame, kui palju voimalusi on valida uuritavast hulgast » objekti £

kaupa. Saadud tulemuste vordlemiseks on vdoimalik neid standardiseerida, kasutades niiteks z-
vaartust (z-score) (Keil, 2019). Z-viirtus iseloomustab, mitme standardhilbe kaugusel on

andmepunkt keskmisest (Diaz et al., 2022).

1.3 Liikide koosesinemise andmete kogumise meetodid

Joudmaks oOkoloogia eesmérgini moista litkide koosesinemisi looduse eri ruumi- ja
ajaskaaladel on vajalik mahukas ning mitmekiilgne andmestik (Wiiest et al., 2020). Andmete
paritolu pohjal on meil vdimalik eristada spetsiifilise teadusliku vilitod kampaania kéigus
kogutud andmeid, harrastusteadusest pédrinevaid andmeid ning loodusteaduslike kogude
digiteerimise kaudu saadavaid andmeid (Farley et al., 2018). Erinevaid andmeid eluslooduse
moistmiseks on kogutud juba sajandeid ning arenev tehnoloogia avab veel uusi vdoimalusi,
kuidas selliseid andmeid koguda — alates iilemaailmsetest andmebaasidest kuni uusimate

sensoriteni (Liirig et al., 2021; Mittelbach & McGill, 2019).

1.3.1 Koosluste kirjeldused

Enamik kaasaegseid okolooge koguvad andmeid samamoodi nagu sadakond aastat tagasi —
vélitoode kaigus koostatakse vaatlusalasid iseloomustavaid liiginimekirju (Mittelbach &
McGill, 2019). Koosesinemiste uurimisel eristatakse metoodikast tulenevalt kahte tiiiipi
andmestikke. Esiteks, liihiajalise vaatluse kdigus kogutud andmed, kus vaatluse
madratlemiseks kasutatakse taimeruute, transekte, plilinised vms ja saadud andmestik on

,proov* tegelikkusest (Gotelli, 2000). Teiseks, peaaegu tdielikud liiginimekirjad saartelt voi
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kindlalt eristatud uurimisaladelt, mida on eelkdige ,,populaarsete ja lihtsamini uuritavate
litkide kohta, nagu selgroogsed (Gotelli, 2000). Klassikalise vilitoo tugevuseks on selle
detailsus ja usaldusvéirsus, samas on sellised andmed sageli ebastandardsed ja nende

kittesaadavus piiratud (Parsons et al., 2011).

Tulenevalt ruumilise mddtme olulisusest dkosiisteemide kirjeldamisel on oluline koondada
vaatlusandmeid ka iilemaailmsel skaalal (LaDeau et al., 2017; Michener & Jones, 2012).
Sealjuures on osad platvormid andmete hulga suurendamiseks kaasanud ka harrastusteadlasi.
Andmebaasid nagu Global Biodiversity Information Facility (GBIF), iNaturalist,
eElurikkus/PlutoF koondavad suurel hulgal andmeid, vdimaldades seelédbi hinnata néiteks
okostlisteemide vastupanuvoimet erinevates oludes ning teha tildistatavaid jareldusi elurikkuse
sdilitamise kohta jms. Néiteks GBIF koondab iile kolme miljardi vaatluse ning 2024 jaanuaris
iiletas andmebaasil pohinevate eelretsenseeritud artiklite arv kiimmet tuhandet (GBIF, 2024).
Andmebaasidesse koondatud info tugevuseks on selle struktureeritus ja laiem kéttesaadavus —
GBIF ldhtub andmete sdilitamisel rahvusvahelisest standardist — ning andmed on

juurdepaisupiiranguta (GBIF, 2025).

Loodusteaduslikud kollektsioonid, nditeks herbaariumid on iiks andmeallikas koosesinemiste
kirjeldamisel — eriti palju on neis potentsiaali koosluste ajaloo uurimisel (Daru, 2025).
Herbaariumid, kuhu on kogutud 14bi ajaloo lai valik teatud piirkonna liike, vdoimaldavad ka
taasluua liikide varasemaid levilaid (Daru, 2025). Niiteks Tartu Ulikooli loodusmuuseumi
botaanilistes kogudes on hoiul iile kolmesaja tuhande herbaareksemplari ning neid lisandub
aastas enam kui tuhat. Tartu Ulikooli herbaareksemplaaridest osa on digiteeritud ning nende
kohta saab piringuid teha portaalis eElurikkus (Tartu Ulikooli loodusmuuseum, 2022). Vanade
andmete digiteerimine vdimaldab neid kasutada analiilisides, andes seeldbi teadmisi liikide

levilate muutustest ajas ning inimmojust neile (Daru, 2025).

10



1.3.2 Liikide koosesinemiste andmete automatiseeritud kogumine

Liikide koosesinemise kohta andmete kogumiseks on arendatud vélja erinevaid
poolautomatiseeritud ja automatiseeritud lahendusi (Besson et al., 2022). Uuenduslikud
tehnoloogiad vdimaldavad kiiresti koguda kvaliteetseid ja standardiseeritud mitmemddtmelisi
andmeid (Besson et al., 2022) ning parendavad andmete esindatust eri ruumiskaalade,

bioomide ning taksonite 16ikes (Wiiest et al., 2020).

Suureskaalaliste andmete puudujddki on aidanud tdita korgresolutsiooniga kaamerate ja
sensoritega varustatud mehitamata dhusodidukite kasutuselevott (Besson et al., 2022; Wiiest et
al., 2020). Eriti on neist kasu elupaikade kaardistamisel, keskkonnamuutuste hindamisel, aga
ka keskkonnale kahjulike ebaseaduslike tegevuste tuvastamisel (Besson et al., 2022).
Vodimalikke rakendusi on nii zooloogiliste kui ka botaaniliste andmete kogumisel, néiteks
Delplanque et al. (2022) kasutasid droone ja masindpet Aafrika imetajate kaardistamiseks ja
tuvastamiseks. Kombineerides masindppe meetodeid ortofotodega on vdimalik ka suurte alade

taimekoosluste analiiisimine (Wiiest et al., 2020).

Veel iiheks voimalikuks andmete kogumise meetodiks on akustiliste sensoritega
keskkonnahelide salvestamine, nditeks saab salvestada linnulaulu, konnade voi putukate
héilitsusi (Sethi et al., 2020). Sellisel viisil kogutud andmed vdimaldavad visuaalselt raskesti
jélgitavate liikide uurimist, bioloogilise mitmekesisuse analiilisimist ja liikide olemasolu
tuvastamist (Besson et al., 2022). Niiteks LeBien et al. (2020) tootasid vélja konvolutsioonilist
ndrvivorku kasutava lahenduse, millega tuvastada troopika helisalvestistest linnu- ja

konnaliike.

Uuenduslik ja kiiresti arenev viis litkide koosesinemise andmete kogumiseks on keskkonna
DNA (eDNA) analiilis. Liigid jidtavad oma elutegevuse kdigus keskkonda liigispetsiifilist
geneetilist materjali, mida on voimalik molekulaarsete meetoditega analiiiisida (Besson et al.,
2022). Tehnoloogiline areng on vodimaldanud eDNA proovide automaatset kogumist ja
tootlust. Kuigi DNA jirjestamine toimub hetkel veel eraldi etapis, on arendamisel seadmed,
mis kasutavad kaasaskantavaid jirjestamistehnoloogiaid (nt MinION, SmidgION), mis
tulevikus voimaldaksid eDNA tdielikult automaatset analiitisi (Besson et al., 2022; Huang et

al., 2022).
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Okoloogias on saadavalolevate andmete kogus viimaste aastate jooksul eksponentsiaalselt
kasvanud, kusjuures moningad autorid vididavad isegi, et teadlased ,,upuvad“ andmetesse
(Parsons et al., 2011; Wiiest et al., 2020). Uued tehnoloogiad on teatud méiéral aidanud téita
vajakuid 6koloogilistes andmestikes, kuid mitte tdielikult (Wiiest et al., 2020). Vdime &elda, et

on tekkinud paradoks, kus andmeid on samal ajal liiga palju ja ka liiga vdhe (Smits et al., 2025).
1.4 Tehisaru liikide koosesinemiste leidmisel

1.4.1 Ulevaade tehisarust

Tehisaru termin on lisna lai — kodumasinatest kuni vestlusrobotiteni vélja. ,[Tehisaru on]
tarkvara voi isekdituv seade, mis suudab konkreetse iilesande lahendamiseks tunnetada viliseid
siindmusi ja neile eesmirgipiraselt reageerida“ (Eesti Keele Instituut, 2025). Uldiselt
huvitavad loodusteadlasi eelkdige need tehisaru valdkonnad, mis kaasavad endas ka teatud
andmestikust Oppimist ja sealt mustrite otsimist — neid valdkondi nimetame masindppeks
(machine learning) (Thessen, 2016). Tuntuimad masindppe lahendused on niiteks Google
Assistant, Alexa, YouTube’i videosoovituste algoritm ja isejuhtivad autod, aga masindppel on
palju potentsiaali ka loodusteadustes (Stigis et al., 2024; Thessen, 2016). Lihtsustatult voime
oelda — masindppe valdkonda eristab iilejaénud tehisarust Oppimine ehk uutes olukordades
vajadusel oma kditumise muutmine (Siigis et al., 2024). Niiteks robottolmuimeja ei liigitu
masindppe alla just seetdttu, et ta kditub ainult vastavalt juhenditele ,,puhasta porandat™ ja

,,valdi mooblit“, aga teda ei ole voimalik dpetada néiteks nousid pesema.

Teatud gruppi algoritme masindppe valdkonnas nimetatakse tehisndrvivorkudeks (artifical
neural networks). Tehisndrvivorkude tilesehitus pdhineb loomade ajudel ja nende alamosasid
nimetatakse samuti neuroniteks (Tuffery, 2022). Kuigi — segaduse viltimiseks tuleb siin meeles
pidada, et tehisnirvivorgud kui algoritmid on lihtsalt juhised teatud arvutuste jarkjarguliseks
labiviimiseks. Vdga levinud tehisndrvivork — eriti piltidega tegelevates valdkondades — on
konvolutsiooniline narvivork (lithendatult CNN, inglise keeles convolutional neural network)
(Ghosh et al., 2020). Sona ,.konvolutsiooniline* tdhistab matemaatilist operatsiooni, mis
kombineerib kaks signaali, et saada kolmas (Smith, 1997). CNN-i kontekstis on signaalide
asemel kihid — sisendpildile rakendatakse konvolutsioonilist kihti ja saadakse véljundkiht.
Konvolutsioonilised kihid koosnevad maatriksitest ehk filtritest. Filtrid esindavad tunnuseid,
mida narvivork pildilt otsib. Filtri rakendamiseks leitakse tema ja sama suure pildiosa
skalaarkorrutis. Kui koiki filtreid on rakendatud koigile pildi osadele, saadakse viljund, millele

omakorda filtreid rakendatakse (Siigis et al., 2024). Lihtsamal juhul rakendabki nérvivork
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jarjest erinevaid filtreid (,,otsib* jdrjest keerulisemaid tunnuseid), I6puks seob saadud
tulemused (tédissidus kiht) ja annab véljundi — pildil oleva objekti klassi (Joonis 1). Mudelit
saab paremaks teha optimeerides selle parameetreid, sh filtrites sisalduvaid véartuseid (Siigis

et al., 2024).

Konvolutsiooniline Konvolutsiooniline Taissidus kiht
kiht kiht

—> —»
Pildil on igal punktil Konvolutsioonilise kihi Tunnuskaartide
kolm vaartust - valjundis on igal punktil tasandamine
punane, roheline, sinine sama palju vaartusi kui oli vektoriks

kasutatud filtreid

Joonis 1. Konvolutsioonilise tehisndrvivorgu tilesehitus (Siigis et al., 2024).

1.4.2 Masinope okoloogiliste andmete koondamisel

Sajandeid on kogutud erinevaid andmeid eluslooduse moistmiseks ning uueneva tehnoloogiaga
kasvab andmete hulk veelgi (Liirig et al., 2021). Tulenevalt saadaval olevate andmete mahu,
mitmelaadilisuse ja koguse eksponentsiaalsest kasvust on (makro-)okoloogiat hakatud
kisitlema ka suurandmete kontekstis (Jari¢ et al., 2020; LaDeau et al., 2017). Kandes iile
teadmisi andmeteadusest, on vOimalik vélja tuua mitmeid soovitusi, kuidas 6koloogias
suurandmeid edukamalt kasutada, — alates metaandmete dokumenteerimisest,
standardiseeritud protokollide, taksonoomia ja andmeplatvormideni vélja (Farley et al., 2018;
Parsons et al., 2011; Smits et al., 2025; Thessen, 2016). Potentsiaalne osa lahendusest on
masindpe, mis voimaldab nii andmete annoteerimist, sorteerimist kui ka analiiiisimist (Han et

al., 2023; LaDeau et al., 2017).

Masindppe kaasamine on vOimalik mitmes projekti faasis (Siigis et al., 2024). Esiteks on
voimalik poolautomatiseerida andmete kogumist ja eeltodtlemist. Naiteks Folk et al. (2024)
rakendasid masindppe meetodeid efektiivsemaks botaanilise kirjanduse analiilisiks. Nad
kasutasid keelemudelit, et leida botaanilistest kirjeldustest taimede modtmeid, erinevate
struktuuride kirjeldusi. See ldhenemine voimaldas analiilisida andmeid, mis on juba olemas,

aga vajavad tihtlustamist.
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Lisaks masindppe kaasamisele andmete kogumisel, on vdimalik selle abil automatiseerida ka
projektide jargmisi faase: andmete kirjeldamist ja visualiseerimist, ning analiilisimist (Stigis et
al., 2024). Ilmekas uuringus Opetati tehisaru iNaturalist andmebaasi pohjal ennustama liikide
levilaid ning tulemusi hinnati ekspertide koostatud levikukaartide vordlusel (Cole et al., 2023).
Loodud mudel osutus paljulubavaks, kuid rohutati, et eesmirk oli uurida masindppel
pohinevate lahenduste potentsiaali liikide levila hindamisel, mitte luua rakendatavaid

levikukaarte.

Kuigi masindpe lisab 6koloogilistele uuringutele méarkimisvaarset potentsiaali, seisavad selle
laialdasemal rakendamisel ees mitmed praktilised ja metoodilised takistused — masindppe
meetodid on iisnagi ligipdédsetavad, aga nende paremaks integreerimiseks loodusteadustesse
on vajalik interdistsiplinaarne koostd0 ja suhtlus, parem rahastus ning haridus (Thessen, 2016).
Lisaks on puudu kvaliteetseid, annoteeritud andmeid, mille pohjal mudeleid treenida (Brito,

2010; Zhai et al., 2024).

1.4.3 Taimede pildi jargi maaramine tehisaruga

Taimede méddramine tehisaruga vdimaldab kaasata andmete kogumisel ja annoteerimisel
teadushuvilisi, kellel puudub botaaniline haridus, vihendades seeldbi teadlaste tookoormust
(Jones & Jones, 2025). Sarnastel meetoditel on ka olulised rakendusvdimalused
pollumajanduses (Picon et al., 2022). Taimede mairamise lihtsustamine suurendab ka tildiselt
kaasatust botaanikas, isegi kui tegevusel puudub akadeemiline véljund (Jones & Jones, 2025).
Android telefonile taimemé&dramise rakendusi otsides saame vastetena néiteks Flora Incognita,
Blossom — Plant Identifier, PlantSnap, Plantum: AI Plant Identifier ja Plantin, mis koik
voimaldavad kasutajal tehisaru abiga taimi mdiérata, osad vOimaldades ka taimehaiguste

méidramist (Google Play, 2025) .

Uks vdimalus taimede médramiseks fotodelt on rakendus PlantNet (Pl@ntNet, 2025a).
PlantNeti portaal kasutab masindppe meetodeid, et médrata kasutajate fotodel olevaid taimi.
Rakendust on vdimalik kasutada nii veebis kui ka telefonis. Varasemalt kasutas PlantNet
automaatsel méaidramisel CNN meetodeid, niitid liigutakse keerulisemate ja vdimekamate
tehisndrvivorkude — visuaalsete transformerite (vision transformers) kasutamise suunas
(Pl@ntNet, 2023). Kasutajal on véimalik piirata oma méédranguid sobiva piirkonnaga, néiteks
Ida-Euroopaga. Lisaks on vdimalik tdpsustada, milline taimeosa on fotol (leht, dis, vili, koor,
muu), voimalik on lisada ithe péringu kohta kuni viis fotot. Vastusena pakub PlantNet

voimalikud méadrangud koos nende tdendosusega, misjirel on kasutajal voimalik valida
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korrektne madrang vaatlusena esitamiseks (Pl@ntNet, 2025a). Voimalik on teiste kasutajate
madranguid kinnitada voi timber liikkata. Madranguid ja nendele antud tagasisidet kasutatakse

mudeli treenimiseks (Lefort et al., 2025).

Soovides litkuda iihe taimeliigi mddramise pealt edasi koosesinemiste andmetele on peamiseks
tehniliseks probleemiks vajadus kombineerida nii mdidramine kui ka segmenteerimine (Goéau
et al., 2024). Lahendusi Al-ga taimeruutude fotodelt mitme liigi méiiramiseks teostati
PlantCLEF 2024 voistluse raames. Voistkonnad said iilesandeks luua Al mudel, mis suudaks
taimeruutude fotodelt korrektselt maddrata voimalikult palju liike. Segmenteerimine vdhendab
keerulisust, sundides mudelit keskenduma olulistele tunnustele ning aitab véltida néiteks
olukorda, kus mudel hakkab seostama tausta/pinnast teatud miiranguga (Dyrmann et al.,
2016). Taimede puhul aitab segmenteerimine viltida ka olukorda, kus erinevate liikide
tunnused on piltidel korvuti. PlantCLEF 2024 vdistluse parim mudel kasutas valepositiivsete
méidrangute eemaldamiseks segmenteerimist. Vdistluse lilevaates kirjutatakse, et automaatne
taimeruutude madramine on keeruline ja tuuakse voimaliku lahendusena vélja miiranguteta
taimeruudu fotodel treenimise. Médranguteta taimeruudu fotosid on odavam toota, aga see
eeldab juhendamata (unsupervised machine learning) voi isejuhendatud dppe (self-supervised

learning) mudelite loomist (Goé&au et al., 2024).
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2. METOODIKA

2.1 Andmete allikad ja tehtud uurimuse iilevaade

Kéesoleva t60 uurimusliku osa iildine eesmérk oli saada esialgne iilevaade, kas ja kuidas on
voimalik Eesti andmetel kasutada koosesinevate taimeliikide tuvastamiseks tehisaru abi.
Ulevaate saamiseks loodud uurimuse tipne eesmirk oli hinnata tehisarul pdhineva
taimemadramisprogrammi PlantNet voimekust méérata liike Eesti puisniitude rohurinde — kui
viga liigirikka taimekoosluse (Wilson et al., 2012) — taimeruutude fotodelt. Midramise
automatiseerimiseks kasutatud rakendus PlantNet on praegusel kujul moeldud iihelt fotolt
madrama iihte liiki, mistottu oli uurimuses fotode segmenteerimist simuleeriv aspekt, mis
seisnes fotode ristkiilikuteks ldikamises. Segmenteerimise asendamine robustse 1dikamisel
pohineva ldhenemisega wvaliti nii 1dikamisprotsessi kui ka sellest tuleneva analiitisi
lihtsustamiseks. Taimeruutude fotosid vdiksemateks osadeks 1digates on tdendosus, et liks liik
on saadud fotoosadelt selgemini eristatav ning tehisaru jaoks lihtsamini méiiratav — samas
tuleks taimefotode ldikamisel véltida taimede oluliste médramistunnuste sattumist mitme
fotoosa piirialadele. Piistitati hiipotees, et fotode osadeks loikamisel kasutatavad parameetrid
mojutavad automaatse liigimddrangu tulemusi. Optimeerimaks nii fotoosade suurust kui ka
madramistunnuste paiknevust, kasutati uurimuses kahte parameetrit — kui mitmeks osaks

taimeruudu pilt 16igati ja kas 10igatud piltidel lubati ka servapidi kattuda.

Taimeruutude fotode 1dikamisparameetrite moju automaatse liigimairangu tulemustele uuriti
kasutades varasemalt muude projektide raames koostatud andmeid. Taimeruutude fotosid oli
kokku 84 tk ja need périnesid Triin Reitalu ja Elle Roosaluste toorithmade vélitoddelt, ning
igal fotol olevad liigid olid juba vilitoode kdigus méaédratud. Koik fotod, mida uurimuslikus osas
taimeméddramisprogrammi voimekuse hindamiseks kasutati, olid tehtud taimeruutudest 1 x 1
m, aga fotodele oli jadnud ka ruutude korval olevaid taimi ning varieerus ka kaamera nurk
maapinna suhtes. Liigimddrangud olid kantud Microsoft Exceli tabelitesse. Reitalu jagatud
fotod olid tehtud avatud puisniitudel ja kinni kasvanud puisniitudel (osad sarnanesid juba
salumetsadega) — rohkemal voi vdhemal madral kinni kasvanud aladel, mida kavatsetakse
taastada. Fotod olid tehtud projekti Woodmeadowlife raames 2023 aasta suvel ja olid tdistatud
tahtnumbriliste koodidega. Reitalu toorithma andmestik sisaldas 46 fotot. Roosaluste jagatud
fotod olid tehtud Laelatu puisniidu taastatud aladel. Alad taastati aastal 2020 ja fotod parinevad

2024. aasta suvest. Fotod olid nummerdatud ning neid oli 38 tk.
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Taimeruutude fotodel segmenteerimise simuleerimiseks 1digati neid R-i koodiga (Lisa 1)
ristkiilikuteks, mis olid defineeritud parameetritega k ja overlap. Analiiiisi korrati erinevate
parameetrite védrtustega. Parameeter £ iseloomustas, mitmeks foto pikkupidi ja laiupidi
jagatakse — st vdimaldas muuta, mitu véiksemat fotot taimeruudust saadakse (Joonis 2).
Uurimuses kasutatud & vadrtused olid 4, 5 ja 6. Overlap iseloomustas foto I6ikamisel kattuvuse
madra, kus voimalikud véértused on vahemikus 0 kuni 0,5 ning uurimuses kasutati vaartuseid
0 ja 0,2. Overlap parameetri kaasamise eesmirk oli vihendada taimede miiramistunnuste
sattumist mitme fotoosa piirialadele. Overlap vairtuse 0 korral fotod 16igati ilma kattuvuseta
ja tulemused erinesid ainult parameeter k-st tulenevalt. Nendest kahest parameetrist tulenevalt

oli todtluste koguarv 6.

Taimeruutude fotoosad saadeti R-i vahendusel PlantNeti portaalile iithekaupa analiilisida.
Uurimuses  kasutati  PlantNeti  rakendusliidese ehk APl  kaudu  (https:/my-
api.plantnet.org/?tags=my-api). Parameetri project vairtuseks médrasime "k-eastern-europe",
eesmairgiga piirata voimalikke mdaranguid Ida-Euroopas esinevate taimeliikidega. Fotodel olid
enamuses vegetatiivsed taimed, seega méadrasime parameetri organs vairtuseks ,leaf”, et
rakendus otsiks fotodelt peamiselt lehtesid. Tasuta on PlantNeti rakendusliidesega voimalik
teha 500 paringut 66pdevas. Teaduslikel eesmirkidel suurendas PlantNeti arendustiim antud
t00 tarvis lubatud paringute arvu 2000 peale 60péaevas. Kokku méérati 12 936 pildi osa, millele
lisaks ka katsetused nii koodi kui ka parameetrite vaartustega, mistdttu tuli ka paevalimiiti
arvestada ja jaotada t60d pédevade kaupa. Piringu tulemusena tagastab PlantNet médratud
likkide ladinakeelsed nimed ja maéddrangute tdendosused. Uurimuses valiti médrangutest
esimene, mis jaeti analiitisi alles kui selle tdendosus oli 0,35 vO1 rohkem. Tdendosuse piir valiti

pilootuuringu kéigus.
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Jolygonatum multifiorum 0.1 Viburnum opulus 0.23 Rubus caesius 0.1 Arum maculatum 0.19 Orchis purpurea 0.05 Allium victorialis 0.44

C ia majalis 0.91 C i jalis 0.95

Acer platanoides 0.37 Fragaria vesca 0.07 Rubus arcticus 0.04

Populus tremula 0.79 Acer platanoides 0.01 Rubus caesius 0.09

Rubus arcticus 0.03 Rubus saxatilis 0.06 Fragaria vesca 0.48 Convallaria majalis 0.77

Ophrys apifera 0.05 Fragaria vesca 0.3 Convallaria majalis 0.74 Corylus avellana 0.04 Fragaria vesca 0.77

Vielampyrum nemorosum 0.1€ Rubus arcticus 0.1 Convallaria majalis 0.09 Fragaria vesca 0.37 Orchis militaris 0.07

Joonis 2. Taimeruudu foto, mille 1dikamisel on kasutatud parameetreid k=6 ja overlap=0, kus
parameeter k iseloomustas, mitmeks foto pikkupidi ja laiupidi jagatakse; overlap iseloomustas
foto 10ikamisel kattuvuse mééra. Iga pidliosa kohal on koige suurema tidpsusega liigi

landinakeelne nimi ja maddrangu tdendosus.
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2.2 Andmeanaliiiis

Hindamaks automaatse taimemaddramisprogrammi vdimekust méadrata liikke Eesti puisniitude
rohurinde taimeruutude fotodelt vordlesime vélitoode kdigus koostatud liiginimekirjasid
samade taimeruutude fotode pdhjal tehisaruga koosatud liiginimekirjadega. Analiiiisi eeltoona
iihtlustati vélitoode raames tehtud mairangute andmeid, mis périnesid kahelt eri tooriihmalt
ning olid seetdttu erinevates formaatides (Lisa 2. R-i skript liigitabelite vormistuse
iihtlustamiseks. Taimeliikide nimetuste lihtlustamiseks kasutati veebirakendust Taxonomic
Name Resolution Service (https://tnrs.biendata.org/), millega leiti {ihtne siinoniiiimika nii
kahele vilitoode kéigus koostatud liiginimekirjale kui ka uurimusliku osa kdigus loodud
andmestikule (Lisa 3. R-i skript liiginimede iihtlustamiseksUhese siinoniiiimika leidmise
kdigus muudeti alamliigid liigini ja apomiktilised mikroliigid liideti perekonnaks: kortsleht
(Alchemilla), karutubakas (Pilosella), hunditubakas (Hieracium), voilill (Taraxacum),
kibuvits (Rosa), murakas (Rubus) puhul. Seejirel viidi uurimuses kasutavates andmestikes

esinevad liigid siinoniitimide nimekirja alusel iihtsesse nomenklatuuri timber.

Analiiiisi eeltdd ning analiilis ise viidi molemad 14bi R-iga, kokku koostati neli R-i faili.
Esimene R-i fail oli fotode 16ikamiseks ja PlantNetiga médramiseks, teine fail oli korrektsete
miidrangute vormistuste lihtlustamiseks, kolmas oli liiginimede siinoniiiimide kdrvaldamiseks
ja neljas andmete analiilisimiseks. Léhtekood oli Meelis Pértli koostatud, seda muutsin
vastavalt vajadusele, nditeks paringute piirangu lahendamiseks oli vaja teha tdiendusi. Meelis
Pértel koostas ka Taxonomic Name Resolution Service’i abil taimenimede siinoniitimika
nimekirja  ning  aitas  analliisi  osas ANOVA  mudelite = koostamisega.
Programmeerimisprobleemide tuvastamiseks ja koodide toimetamiseks kasutasin generatiivse
IT rakenduse abi. Koik koodifailid on toodud t06 lisades, rahvusvahelise koostoo

voimaldamiseks on koodi kommentaarid inglise keeles.

Analiitisi 1dbi viimiseks tosteti nii vélitoddel saadud madrangud kui ka uurimusliku osa
tulemused kujule, kus igale taimeruudule vastas sealt leitud liikide nimekiri. Iga taimeruudu
kohta arvutati liiginimekirju vorreldes tdsipositiivsete, valenegatiivsete ja valepositiivsete
madrangute arvud, mis tihistati vastavalt correct, missed ja wrong. Correct vairtused esinesid
nii vélitéodel kui ka pildianaliitisi kdigus saadud liiginimekirjas. Missed vaartused esinesid
algses nimekirjas, kuid puudusid uurimusega saadud nimekirjast ning wrong védrtused esinesid
uurimuse nimekirjas, aga puudusid algsest nimekirjast. Fotode 1dikamisel kasutatud

parameetrite mdju hindamiseks automaatsetele liigimédarangutele arvutati kolm mdodikut, mis
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koik saavad varieeruda 0 ja 1 vahel (Siigis et al., 2024). Tépsus (precision) iseloomustab mudeli

positiivsete ennustuste usaldusvairsust ning on defineeritud valemiga

Correct

Precision = .
Correct + Wrong

)
Saagis (recall) iseloomustab mudeli voimekust tuvastada tdsipositiivseid néiteid ning on
defineeritud valemiga

Correct
Correct + Missed '

Recall =

3)

Lopuks arvutati Fl-skoor ehk Fl-indeks (FI-score), mis iseloomustab mudeli vdimekust
saavutada tasakaal korge tdpsuse ja kdrge saagise vahel — perfektse mudeli F1-skoor on 1. F1-

skoor on defineeritud valemiga

2 ' Precision * Recall
Flscore =

Precision + Recall
“4)

Overlap ja k moju hindamiseks tdpsusele, saagisele ja Fl-skoorile kasutati lineaarset
segamudelit (/me) R-1 paketist n/me. Parameetrit kattuvus ehk overlap kasutati kujul
ovelap yes, ehk uuriti, kas kattuvuse olemasolu (overlap>0) 16ikamisel mdjutab tulemusi.
Parameetri & véairtuseid kaésitleti mudelis diskreetsetena. Fotod, mida uurimuses
taimemadramisprogrammi voimekuse hindamiseks kasutati, olid périt kahelt eraldi tegutsenud
toorithmalt; seega lisati kofaktorina andmestik (dataset), eraldamaks, kumma tooriihma
andmetega tegu on. Mudelitesse kaasati juhusliku faktorina vaatlusala ehk code site,
vOimaldamaks arvestada pildi enda sobivust litkide médramisel. Valiti vélja parimate
parameetritega mudel, mille kohta toodi vilja tehisaruga edukamalt ja vdhemedukamalt
madratud sagedasemad liigid. Liikide méddratavuse hindamiseks leiti iga vdhemalt kiimnel
juhul andmestikus esinenud taimeliigi kohta ruutude hulk, kus litk oli kohal ja leiti
(correct _count); ruutude hulk, kus liik oli kohal aga ei tuvastatud (missed count) ja ruutude
hulk, kus liiki ei olnud, aga tehisaru selle liigi tuvastas (wrong_count). Seejérel arvutati liikide

kohta madramise tdpsus, saagis ja F1-indeks.
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3. TULEMUSED

Parameetril £ (ehk mitmeks osaks foto oli 1digatud) oli oluline mdju midrangute tdpsusele
(precision), saagisele (recall) ja F1-indeksile (F1 _score) (Tabel 1, Tabel 2, Tabel 3). Fotoosade
kattuvuse moju saagisele osutus statistiliselt oluliseks (p=0,002), aga mdju maéidrangute
tapsusele ja Fl-indeksile ei olnud oluline. Muutuja andmestik ei omanud statistiliselt olulist

mdju iithelegi hinnatud mdddikule.

Tabel 1. Tehisaruga puisniitude rohurinde piltidelt madratud taimeliikide tdpsuse seos piltide
16ikamise parameetritega kattuvus (ehk overlap) ja k, kus kattuvus iseloomustas pildiosade
kattuvust kujul esineb/ei esine ning k iseloomustas saadud pildiosade arvu. Parameetri &
vadrtuseid kasitleti mudelis diskreetsetena. Andmestik kaasati kofaktorina, sest uurimuses

kasutati kahte andmestikku.

numDF denDF F-vairtus p-vaartus
(vabaliige) 1 415 340,9 <0,0001
kattuvus 1 415 0,0 0,9599
k_faktor 2 415 15,5 <0,0001
andmestik 1 82 1,5 0,2207

Tabel 2. Tehisaruga puisniitude rohurinde piltidelt méératud taimeliikide saagise seos piltide
16ikamise parameetritega kattuvus (ehk overlap) ja k, kus kattuvus iseloomustas pildiosade
kattuvust kujul esineb/ei esine ning k iseloomustas saadud pildiosade arvu. Parameetri &
vadrtuseid késitleti mudelis diskreetsetena. Andmestik kaasati kofaktorina, sest uurimuses

kasutati kahte andmestikku.

numDF denDF F-viartus p-vairtus
(vabaliige) 1 415 215.,6 <0,0001
kattuvus 1 415 9,9 0,0018
k_faktor 2 415 24,8 <0,0001
andmestik 1 82 24 0,1284
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Tabel 3. Tehisaruga puisniitude rohurinde piltidelt méératud taimeliikide F1-indeksi seos
piltide Idikamise parameetritega kattuvus (ehk overlap) ja k, kus kattuvus iseloomustas
pildiosade kattuvust kujul esineb/ei esine ning k iseloomustas saadud pildiosade arvu.

Andmestik kaasati kofaktorina, sest uurimuses kasutati kahte andmestikku.

numDF denDF F-vairtus p-vaartus
(vabaliige) 1 415 419,5 <0,0001
kattuvus 1 415 2,2 0,1354
k_faktor 2 415 4,5 0,0112
andmestik 1 82 0,1 0,7023

Parimad taimeruutude médaramise tapsused saavutati kasutades parameetri vaértust &=4 (Joonis
3). Fotoosade kattuvuse (overlap) kasutamine vOi kasutamata jitmine kombineeritud i=4
védrtusega, saavutasid samad mediaantdpsused (mediaan=0,33). Suurim {ilemine
kvartiilvdartus, mis tdpsuse hindamisel saavutati, oli 0,5, kasutades parameetrit k=4 ja
kattuvust. Vdikseim alumine kvartiil, mis saavutati tipsuse hindamisel, oli 0,16, kasutades

parameetrit k=5 ja fotoosade kattuvust.

Parimad saagised taimeruutude médramisel saavutati kasutades parameetri vairtust £=5 ja
fotoosade kattuvust, mediaansaagis oli sellel mudelil 0,16 (Joonis 4). Suurim {iilemine
kvartiilvddrtus, mis saagise hindamisel saavutati, oli 0,22, kasutades parameetrit k=5 ning
fotoosade kattuvust. Viikseim alumine kvartiil, mis saavutati saagise hindamisel, oli 0,06,

kasutades parameetrit k=5 ja kasutamata fotoosade kattuvust.

Parimad Fl-indeksi véértused taimeruutude méédramisel saavutati kasutades parameetri
vadrtust k=5 ja fotoosade kattuvust (Joonis 5). Tulenevalt Fl-indeksi vodimekusest
iseloomustada mudeli tasakaalu korge tipsuse ja kdrge saagise vahel, valiti parim mudel F1-
indeksi pohjal. Parim mudel kasutas seega viirtust k=5 ja fotoosade kattuvust (overlap=0,2);
ning selle mudeli mediaan F1-indeks oli 0,18 ja keskmine F1-indeks taimeruudu kohta oli
0,194 ehk 19,4%. Suurim iilemine kvartiilvdartus, mis F1-indeksi hindamisel saavutati, oli
0,24, kasutades parameetrit k=5 ning fotoosade kattuvust. Véikseim alumine kvartiil, mis F1-
indeksi hindamisel saavutati, oli 0,10, kasutades parameetrit k=4 ja kasutamata fotoosade

kattuvust.
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Joonis 3. Tehisaruga puisniitude rohurinde fotodelt médratud taimeliikide tipsuse seos fotode
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16ikamise parameetritega kattuvus (ehk overlap) ja k, kus kattuvus on esitatud kujul esineb/ei esine.
Parameeter k£ iseloomustas, mitmeks foto pikkupidi ja laiupidi jagatakse; parameeter kattuvus

iseloomustas foto 16ikamisel fotoosade kattuvuse mééra.
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Joonis 4. Tehisaruga puisniitude rohurinde fotodelt miidratud taimeliikide saagise seos fotode
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l16ikamise parameetritega kattuvus (ehk overlap) ja k, kus kattuvus on esitatud kujul esineb/ei esine.
Parameeter £ iseloomustas, mitmeks foto pikkupidi ja laiupidi jagatakse; parameeter kattuvus

iseloomustas foto 10ikamisel fotoosade kattuvuse mééra.
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Joonis 5. Tehisaruga puisniitude rohurinde fotodelt méératud taimeliikide F1-indeksi seos fotode

Fotode loikamise parameetrid (kattuvus, k)

16ikamise parameetritega kattuvus (ehk overlap) ja k, kus kattuvus on esitatud kujul esineb/ei esine.
Parameeter k iseloomustas, mitmeks foto pikkupidi ja laiupidi jagatakse; parameeter kattuvus

1seloomustas foto 10ikamisel fotoosade kattuvuse mééra.
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Lisaks parameetritele hinnati taimeruutude fotode méératavust. Parimad keskmised F1-skoori
tulemused saavutati taimeruutude TAC TAA A, 15 ja VOR KINN médramisel, mille
korgeimad F1-skoorid olid wvastavalt 0,8, 0,6 ja 0,5 (Joonis 6, Joonis 7). Taimeruudu
TAC TAA A korgeima Fl-skoori korral olid digesti méératud liigid: aasesi (Equisetum
pratense), lillakas (Rubus saxatilis), harilik jalakas (Ulmus glabra) ja hall lepp (Alnus
incana). Valepositiivsetena madrati: metsosi (Equisetum sylvaticum) ja Kiinnapuu (Ulmus
laevis). Valenegatiivseid litke polnud. Halvimad keskmised FI-tulemused saavutati

taimeruutude SIP. TAA A3 (Joonis 8), SAA TAA Bl LISALI ja 40 (Joonis 9) méiédramisel,

mille madalaimad F1-skoorid olid vastavalt 0, 0 ja 0,07.

Joonis 6. Reitalu andmestikust éirlnev taimeruudu foto oédiga AC_TAAA mis thlsaga
madramisel saavutas iilejddnud andmestikuga vorreldes korgeima keskmise F1-skoori; kus F1-

skoor iseloomustab mudeli voimekust saavutada tasakaal korge tépsuse ja korge saagise vahel.
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arinev taimeruudu foto koodiga 15, mis tehisaruga

—

Joonis 7. Roosaluste andmestikust p
madramisel saavutas iilejaddnud Roosaluste andmestiku fotodega vorreldes korgeima keskmise
F1-skoori; kus F1-skoor iseloomustab mudeli voimekust saavutada tasakaal korge tapsuse ja

korge saagise vahel.
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Joonis 8. Reitalu andmestikust périnev taimeruudu foto koodiga SIP. TAA A3, mis tehisaruga
médramisel saavutas iilejddnud andmestikuga vorreldes madalaima keskmise F1-skoori; kus F1-

skoor iseloomustab mudeli voimekust saavutada tasakaal korge tépsuse ja korge saagise vahel.
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Joonis 9. Roosaluste andmestikust parinev taimeruudu foto koodiga 40, mis tehisaruga méidramisel
saavutas lilejadnud Roosaluste andmestiku fotodega vorreldes madalaima keskmise F1-skoori; kus

F1-skoor iseloomustab mudeli voimekust saavutada tasakaal korge tépsuse ja korge saagise vahel.
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Sobivaimate parameetrite k=5 ja overlap=0,2 korral tdpseimalt leitavad liigid, mille tegelik
esinemise sagedus oli kiimme voi rohkem, olid: harilik hirghein (Melampyrum nemorosum),
poldmurakas (Rubus caesius), harilik naat (Aegopodium podagraria), angervaks
(Filipendula ulmaria), harilik haab (Populus tremula), példohakas (Cirsium arvense),
lillakas (Rubus saxatilis), vesihaljas tarn (Carex flacca), harilik maikelluke (Convallaria
majalis), metsmaasikas (Fragaria vesca), harilik sinihelmikas (Molinia caerulea), harilik
lodjapuu (Viburnum opulus) (Lisa 5). Sobivaimate parameetrite k=5 ja overlap=0,2 korral
madalaima tdpsusega madratavad liigid, mille tegelik esinemise sagedus oli kiimme voi
rohkem, olid: varvastarn (Carex ornithopoda), tupptarn (Carex vaginata), harilik mailane
(Veronica officinalis), magitarn (Carex montana), suur teeleht (Plantago major),
vosakannike (Viola riviniana), tuliohakas (Cirsium vulgare), humal-lutsern (Medicago
lupulina), Kortsleht (Alchemilla), sookask (Betula pubescens), mitmediene tulikas
(Ranunculus polyanthemos), paju (Salix), hirsstarn (Carex panicea). Taielik nimekiri
sagedasemate litkide madramistulemustest, jarjestatud F1-indeksi vdirtuste jargi parameetrite
k=5 ja overlap=0,2 korral, on toodud ,,Lisas 5“. Parima mudeli enim levinud téielikult valed
médrangud — liigid, mida taimeruutudel tegelikult iildse ei esinenud — olid harilik kiioraamat
(Gymnadenia conopsea, n=11), tihe tarn (Carex otrubae, n=10), ahtalehine villpea

(Eriophorum angustifolium, n=10) ja kaunis kuldking (Cypripedium calceolus , n=10).
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4. ARUTELU

Liikide koosesinemiste uuringutes on masindppe kasutamine alles algusjargus. Oma 16putdos
uurisin, kas ja kuidas on vdimalik kasutada tehisaru abi puisniidu rohurinde 1 m? suurusel fotol
koosesinevate taimeliikide méadramiseks. Uurimuse eesmirk oli saada esmane iilevaade
tehisaru potentsiaalist mitme taimeliigi midramisel. Tehisarul pdhinevad taimede médramise
rakendused on optimeeritud iihe liigi tuvastamisele, mistdttu jagati taimeruut erineval viisil
osadeks; iga fotoosa kohta leidis tehisaru voimalikud liigid. Piistitati hiipotees, et fotode

osadeks 16ikamisel kasutatavad parameetrid mdjutavad automaatse liigimddrangu tulemusi.

Piistitatud hiipotees fotode osadeks Idikamisel kasutatavate parameetrite mojust automaatse
liigimédrangu tulemustele leidis osaliselt kinnitust. Andmeanaliiiisist selgus, et ruutmeetriste
puisniidu taimeruutude fotode 1d6ikamisel kasutatud parameetril £ — mitmeks foto pikkupidi ja
laiupidi jagatakse — oli oluline mdju méédrangute tulemustele. Optimaalseimaks k véértuseks
ostus uuringusse kaasatud véértustest keskmine, ehk &=5. Ténu 16ikamisele on konkreetsed
liigid saadud fotoosadelt selgemini eristatavad. Siinkohal tuleb ka maérkida, et tegemist on
esialgsete tulemustega ning soovitatav oleks 1dbi viia komplekssem uurimus ning analiiiis.
Fotoosade kattuvuse méér ehk overlap mojutas oluliselt tulemuste saagist, aga mitte tdpsust ja
Fl-indeksit. VOime teha esialgse jarelduse, et moningatel 16ikamistel jdid olulised taimeosad
overlap=0 korral fotode Idikekoha vahele, mis takistas nende liikide tuvastamist. Parim mudel
saavutas taimeruudu kohta keskmise F1-skoori 19%. Eesti puisniitudega tehtud méiirangud
olid vorreldavad PlantCLEF2024 rahvusvahelise voistluse tulemustega, mille raames
voiskonnad saavutasid Fl-skoori keskmisi tulemusi vahemikus 5% kuni 29%, kusjuures
voistlusrithmade keskmine tulemus oli 17% (Goéau et al., 2024). PlantCLEF2024-i parima
tulemuse kohta on vilja toodud, et ca 10 protsendipunkti 29-st saavutati lisades mudelile
voimekus segmeteerimisega vélja jdtta fotode piirkonnad, kus polnud méératavaid taimi ning
arvestades varasemalt sama asukoha kohta tehtud ennustustega. Voib oletada, et ka kidesoleva
uurimistod andmeanaliiiisi tulemused pareneksid kui kaasataks mudelisse voimekus vélja jitta

taimeruudu fotode ebaolulised piirkonnad.

Uurimuses kasutatud andmestikud ja taimeruutude fotod olid koostatud varasemalt teiste
projektide raames, ning seetdttu ei olnud tegemist standardiseeritud andmetega, néiteks polnud
osad fotod tehtud maapinnaga risti ning mitmetel fotodel oli taimeruudu raamidest viljaspoole
jdédvaid taimi mérkimisvaarsel midral. Vorreldav uurimus, PlantCLEF2024, toob samuti vilja,

et nende andmetes esines variatsioone fotode nurgas ja kvaliteedis, kuid fotod olid valitud
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rahvusvahelise voistluse jaoks, ning visuaalsel vaatlusel tundub variatsioon PlantCLEF
andmestikus maérksa vidiksem (Goéau et al., 2024). Arvestades saavutatud tulemuste
vorreldavust, pole fotografeerimise protokoll niivord méirav, samas visuaalse hinnangu jérgi

on halvemini méératud taimeruudud tehtud suurema nurga alt.

Kéesoleva t06 parima mudeli (&=5, overlap=0,2) kohta toodi vilja sagedased tehisaru jaoks
paremini ja halvemini médratavad taimeliigid (Lisa 5). Médrataivamate ja sagedaste liikide
kasuks rddgib ilmselt nii iildiselt paremini eristuvad tunnused, kui ka saadavalolevate
treeningandmete suurem hulk (J. Partel et al., 2021). Halvemini méiédratavate sagedaste liikide
seas oli mitmeid tarnaliike, nagu nditeks hirsstarn, mégitarn, tupptarn, villtarn ja varvastarn.
Samuti esines halvemini maaratavate sagedaste liikide seas erinevaid lehtpuu/-pddsaliike, nagu
paju, sookask, harilik saar, harilik paakspuu, harilik tiirnpuu ja harilik tamm. Tarnade puhul
vOime vilja tuua, et nende midramisel on sageli roll médramistunustel, mida pildiosalt ei erista
(nditeks lehetuped, eri taimeosade vidrvused), mistdttu voib olla fotolt liigi méddramine
vélistatud. Puuliikide puhul v3is madal méératavus tuleneda mudeli tuginemisest peamiselt
lehtede kujule, arvestamata vdimalikke virvi- ja tekstuurimuutusi, mis voivad tekkida (Kaur &

Kaur, 2019).

Kiesoleva uurimuse tulemuste pdhjal vdib soovitada niitude 1 m? suuruste taimeruutude
automaatsel médramisel kasutada parameetrit &=5 ning kaasata ka ldigatud pildiosade
kattuvust. Voime oletada, et koosesinevate taimeliikide tuvastamisel Eesti puisniitude
taimeruutude fotodelt on potentsiaali kui arendada fotode ldikamise meetodeid, ning

komplekssemaid segmenteerimismeetodeid.

4.1 Probleemid ja edasiarendused

Masindppe mudelite jaoks on fundamentaalselt olulised kaks médramatuse tiilipi, mis
mingivad rolli ka taimefotode méddramisel (Pl@ntNet, 2021). Esiteks, juhuslikkusest tingitud
madramatus (aleatoric uncertainty), mille puhul on niiteks taime 1dplikuks méidramiseks
vajalik info fotolt puudu. V4ib juhtuda, et médramiseks vajalikku tunnust ei ole fotol voi on
terve taim teise katnud. Teiseks, puudulikest teadmistest tulenev méédramatus (epistemic
uncertainty), mis siinkohal tuleneb niiteks sellest, et mééraja treenimisel on teatud liigi kohta
liiga védhe fotosid (Hillermeier & Waegeman, 2021; Pl@ntNet, 2021; Weinstein, 2018). Ka

parim mudel ei saa ennustamisel viltida juhuslikkusest tingitud méiiramatust, seega tasub
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litkide koosesinemiste tuvastamise parendamisel keskenduda puudulikest teadmistest tuleneva
madramatuse vihendamisele, ehk koguda paremaid andmeid ja luua paremaid mudeleid

(Hiillermeier & Waegeman, 2021).

Tehnilisest vaatepunktist on saadavalolevate andmete madal kvaliteet iiheks oluliseimaks
probleemiks liikide koosesinemiste tuvastamisel tehisaruga (Lefort et al., 2025). Kvaliteetsed
andmed on tiielikud, diged ja neis ei esine puuduvaid viirtusi (Siigis et al., 2024). Okoloogia
andmetes esineb erineval méiral vajakajdamisi koigis kolmes eelmainitud omaduses (Konig et

al., 2019; Smits et al., 2025).

Okoloogia andmete mittetiielikkus on teatud miiral mdistetav — praeguste vdimekuste juures
on naiivne loota dokumenteerida kodigi maailma liike ja nende esinemisi (Sugai & Llusia,
2019). Peamine probleem andmete mittetdielikkusega seisneb kallutatuses — on kindlaid
piirkondi, bioome ja taksoneid, mille esindatus andmebaasides on viga madal (Beck et al.,
2012). Naiteks Euroopa ja Pdhja-Ameerika on 0koloogilistes andmestikes suhteliselt hasti
esindatud, aga mitmekesised regioonid, eriti Aasias ja Aafrikas on halvasti esindatud (Beck et
al., 2012). Andmete esindatuse parendamiseks on pakutud muuhulgas vilja erinevaid
poolautomatiseeritud ja automatiseeritud lahendusi, nagu niiteks sensoritega varustatud
mehitamata Ohusodidukite kasutamine (Besson et al., 2022; Wiiest et al., 2020). Sotsiaal-
majanduslikust vaatapunktist on oOkoloogiliste andmestike puudujiddkide vdhendamiseks
vajalik parem rahvusvaheline koostddd, vdhemarenenud piirkondade kohaliku teaduse
toetamine ning nende piirkondade teadlaste kaasamine andmete kogumisel (Armitage et al.,

2020; Meyer et al., 2015).

Andmete digsuse kui ka puuduvate véértuste vihendamiseks on voimalik teha muudatusi juba
andmete kogumise faasis, jirgides protokolle taksonoomiliste nimede iihtlustamiseks,
standardiseerides metoodikaid, andmete vormingut jne (Konig et al., 2019; Wieczorek et al.,
2012). Uks kasutuses olevatest standarditest on Darwin Core, mida kasutavad niiteks GBIF
(GBIF, 2025), PlantNet (Pl@ntNet, 2025b) ja Ocean Biodiversity Information System
(EurOBIS, 2025). Juba kogutud andmete annoteeringute Oigsuse tagamiseks on vdimalik
kasutada néiteks harrastusteadlaste abi, voimaldades kasutajatel teiste médranguid kontrollida

(Lefort et al., 2025)-

Tehisaru mudelite parendamiseks taimeruutude méidramise kontekstis on voimalik arendada
erinevaid viise, kuidas mudelit rohkem suunata méédrama taimi, mitte tausta, korvalist objekti

vms. Uheks vdimalikuks lahenduseks on visuaalsete transformerite kasutuselevott, mis
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voimaldavad mudelil keskenduda olulistele fotoosadele, parendades seeldbi visuaalselt
komplekssete fotode annoteerimist (Goéau et al., 2024). Samuti on vodimalik arendada
segmenteerimist, eesmargiga mitme taimeliigiga fotolt liike eraldada, ning neid seejdrel iihe
kaupa médrata (Kirillov et al., 2023). Treeningandmete vdhesusest {ile saamiseks on voimalik
kasutada isejuhendatud Opet, kus lastakse tehisarul kdigepealt annoteerimata andmetel seoseid
luua ning seejirel peenhéélestatakse mudelit vihesel hulgal annoteeritud andmetel (Goéau et
al., 2024; Siigis et al., 2024). Sotsio-kultuurilisest vaatepunktist on peamiseks takistuseks
paremate masindppe lahendusteni joudmisel endiselt ndrk suhtlus masindppe ja
loodusteadlaste kogukondade vahel. Vajalik oleks Okoloogide teadlikkuse suurendamine
olemasolevatest masindppe tooriistadest ja nende kasutamise oskuse arendamine — nii

iilikoolides kui ka erialastel koolitustel (Michener & Jones, 2012; Thessen, 2016).
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KOKKUVOTE

Liikide koosesinemiste uurimine on pika ajalooga uurimissuund. Varasemad kisitlused
rohutasid konkurentsi tdhtsust koosluste kujunemisel, kuid hilisemad uuringud on toonud esile
ka soodustavate ja vahendatud interaktsioonide ning levikupiirangute rolli. Tdnapdevased
lahenemised kombineerivad nii statistilisi mudeleid kui ka mitmekiilgseid andmekogumeid, et
moista, millised tegurid méidravad, miks teatud liigid esinevad koos ja teised mitte.
Koosesinemiste uurimine aitab paremini mdista 6kosiisteemide struktuuri ja toimimist ning

voimaldab hinnata ka kooslustest puudu olevat ehk tumedat elurikkust.

T66 eesmirk oli uurida, kas ja kuidas on vdimalik kasutada tehisaru taimeliikide koosesinemise
tuvastamiseks Eesti puisniitude rohurinde taimeruutude fotodelt. Uurimiskiisimusele
vastamiseks viidi 14bi uurimus, kus hinnati PlantNeti rakenduse vOimet méédrata liike
taimeruutude fotodelt, millel esineb mitmeid liike. Uurimus keskendus fotode 1dikamisel
kasutavate parameetrite muutmise modjule midramistulemustele. Selgus, et mitmeks
ristkiilikuks taimeruudu foto oli 1digatud mdjutas oluliselt méddramist — kdige paremad
tulemused saavutati 1digates fotot viieks nii risti- kui pikkupidi. Pildiosade osaline kattuvus
mojutas statistiliselt oluliselt saagist, voimaldades tuvastada rohkem andmestikus tegelikult
esinevaid liike. Tulemused niitasid, et moned liigid olid tehisaru jaoks kergemini dra tuntavad,

samas kui osad méédrati sagedamini valesti.

Tehisarul on potentsiaal toetada liikide koosesinemise uurimist, eriti kui on vaja analiiiisida
jarjest suurenevaid andmehulkasid. Samas on mitmeid kitsaskohti, nagu andmete puudulik
kvaliteet, mddramatuse eri allikad ning vajadus laiapdhjalisema interdistsiplinaarse koostdo
jérele. Edasine areng tehisaru kasutamisel litkide koosesinemiste leidmiseks piltidelt vdiks
litkkuda segmenteerimise tdiustamise suunas. Kuigi t66 raames 14bi viidud uurimus oli esmane
ja lihtsustatud, viitab see siiski vOimalusele kaasata tehisaru liikide koosesinemiste

tuvastamisse, pakkudes uut voimalust elurikkuse analiiiisimiseks.
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SUMMARY

The study of species co-occurrences has a long history. Previous approaches highlighted the
importance of competition in the formation of communities, but later studies have emphasised
the role of facilitation, indirect interactions, and dispersal limitations. Modern approaches
combine statistical models and multifaceted datasets to understand which factors determine
why particular species occur together, while others do not. The study of species co-occurrences
helps to better understand the structure and functioning of ecosystems, whilst making it

possible to evaluate the missing, or dark, diversity.

This thesis aimed to investigate whether and how artificial intelligence can be used to detect
the co-occurrences of plant species from photographs of vegetation quadrats of the herbaceous
layer of Estonian wooded meadows. A study was conducted to evaluate the ability of the
PlantNet application to identify species from photographs of vegetation quadrats in which
multiple species occur. The analysis part of this thesis focused on the effect that altering the
parameters used for splitting photos had on species identification. It turned out that the amount
of cuttings made significantly influenced the species identification results — the best results
were achieved when splitting the quadrat photos into five parts, both lengthwise and widthwise.
The partial overlap of the split image segments had a statistically significant effect on recall,
increasing the number of correctly classified positive samples. The results showed that some

species were more easily identifiable for Al, while others were often incorrectly identified.

Artificial intelligence has the potential to further the research of species co-occurrences,
especially with the increasing amounts of data that needs to be analyzed. At the same time,
there are multiple bottlenecks, such as the lack of quality data, the different sources of
uncertainty in machine learning, and the need for broader interdisciplinary collaboration.
Further development could move towards improvement in segmentation. Although the
research carried out within the framework of this work was primary and simplified, it still
supports the possibility of involving Al in the detection of species co-occurrence, thus offering

new opportunities for the analysis of biodiversity and communities.
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LISAD

Lisa 1. R-i skript fotode l6ikamiseks ja PlantNetiga maaramiseks

Uurimusliku osa ldbi viimiseks koostatud R-i skript, mis vdimaldab Idigata taimeruutude
fotosid ja saata seejérel fotoosad PlantNetti automaatseks madramiseks. Koodist on vilja jaetud
jooksutamiseks vajalik privaatne API voti (key), mis on tasuta saadaval PlantNet kasutajatele.
Analiitisitavad pildifailid peavad asuma alamkataloogis ,,data”. Tulenevalt uurimuslikus osas
kasutatud kahe andmestiku formaatide erinevustest on loodud pildifalide protsessimises iiks
erand — ,,data* juurkaustas asuvad fotodest protsessitakse koiki, aga ,,data* alamkaustades
asuvatest failidest toodeldakse ainult neid, mille nimetuses on maérksona ,,ruut®. Toojarje
salvestamiseks loob skript txt-formaadis faili ,analyzed files”. Péringute tulemused

salvestatakse Excel formaadis kataloogi ,,results*.

library(httr)
library(jpeg)
library(future)
library(furrr)
library(openxlsx)

API_URL <- "https://my-api.plantnet.org/v2/identify"
key <- # Your API key here

project <- "k-eastern-europe"

lang <- "en"

includeRelatedImages <- FALSE

upload_image <- function(image_array) {
raw_conn <- rawConnection(raw(@), "wb")
writeJPEG(image_array, raw_conn)
image_raw <- rawConnectionValue(raw_conn)
close(raw_conn)

temp_file <- tempfile(fileext = ".jpg")
writeBin(image_raw, temp_file)

URL <- paste@(API URL, "/", project, "?lang=", lang, "&include-
related-images=", includeRelatedImages, "&api-key=", key, "&no-
reject=true")

data <- list("images" = httr::upload_file(temp_file), "organs" =
"leaf")
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response <- httr::POST(URL, body = data, encode = "multipart")
unlink(temp _file)

if (response$status_code == 429) {
warning("Error: 429 - Too Many Requests. Saving progress and
pausing.")
pause_and_save()
} else if (response$status_code == 404) {
warning("Error: 404 - Not Found. Setting response to an empty
list.")
return(list())
} else if (response$status _code != 200) {
warning("Error: ", response$status_code,

, content(response,

mn text n ) )
return(NULL)
}
return(content(response))
}
e SPLIT WITH OVERLAP-----===---==---

splitWithOverlap <- function(vec, k, overlap) {

seg.length <- length(vec) / k

starts <- seq(l, length(vec), by = seg.length - overlap *
seg.length)

ends <- starts + seg.length - 1

ends[ends > length(vec)] <- length(vec)

splits <- lapply(1l:length(starts), function(i)
vec[starts[i]:ends[i]])

if (overlap > @) splits <- splits[1:(length(splits) - 1)]

splits

process_image file <- function(file.name, k, overlap, progress) {
image <- readJPEG(file.name)

dims <- dim(image)
image_list <- list()

dx <- splitWithOverlap(1:dims[2], k, overlap)
dy <- splitWithOverlap(1l:dims[1], k, overlap)

cC <- 0
for (ix in 1:length(dx)) {
for (iy in 1l:length(dy)) {
c<-c+1
if (c > progress) {
image part <- image[dy[[iy]], dx[[ix]]1, ]
image list[[c]] <- image_ part
}
}
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}

results <- future_map(image_list, upload_image)
display name <- if (dirname(file.name) == "." || dirname(file.name)
== "./data") {
sub("\\.JPG$", "", basename(file.name))
} else {
basename(dirname(file.name))

}

return(list(results = results, display name = display name, k = k,
overlap = overlap, progress = length(image_list) + progress))

R 4.SAVE TO EXCEL-------------—“— oo oo~
save_results _to_excel <- function(results_ list, output file) {
# Existing or new dataframe
if (file.exists(output file)) {
existing data <- read.xlsx(output_file)
} else {
existing data <- data.frame(Code_site = character(), Species =
character(), Score = numeric(), K = numeric(), Overlap = numeric(),
stringsAsFactors = FALSE)

}

new_data <- data.frame(Code_site = character(), Species =
character(), Score = numeric(), K = numeric(), Overlap = numeric(),
stringsAsFactors = FALSE)

for (result_info in results_list) {
results <- result _info$results
display name <- result_info$display name
k <- result_info$k
overlap <- result_info$overlap

for (result in results) {
if (is.list(result) && !is.null(result$results)) {
species_name <-
result$results[[1]]$species$scientificNameWithoutAuthor
score <- result$results[[1]]$score
new_data <- rbind(new_data, data.frame(Code site
display_name, Species = species_name, Score = score, K =
overlap, stringsAsFactors = FALSE))
} else {
new_data <- rbind(new_data, data.frame(Code_site =
display name, Species = "N/A", Score = "N/A", K = k, Overlap =
overlap, stringsAsFactors = FALSE))
}
}
}

A~ 1

, Overlap =

combined data <- rbind(existing data, new_data)
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write.xlsx(combined_data, output file)

save_analyzed files <- function(analyzed files, file_path) {
write.table(analyzed files, file path, row.names = FALSE, col.names

= FALSE, sep = ",")

}

load_analyzed files <- function(file path) {
if (file.exists(file_path)) {
analyzed_files <- read.table(file_path, sep = ",",
stringsAsFactors = FALSE, col.names = c("file _name", "progress"))
analyzed files$progress <- as.numeric(analyzed_files$progress)
return(analyzed_files)
} else {
return(data.frame(file name = character(), progress = integer(),
stringsAsFactors = FALSE))
}
}

pause_and_save <- function() {
save_analyzed_files(analyzed_files, analyzed_files_path)
save_results_to_excel(all results, "./results/results.xlsx")
cat("Results saved to ./results/results.xlsx\n")
stop("Paused by user request")

k <- 5
overlap <- ©
analyzed files_path <- "./analyzed files.txt"

analyzed files <- load_analyzed_files(analyzed files path)

subfolders <- list.dirs("./data", recursive = FALSE)
image files root <- list.files("./data", pattern = "\\.JPG$",
full.names = TRUE)

all results <- list()

# Process images in the root "data" folder
for (file in image files root) {
if (file %in% analyzed files$file name) {

progress <- analyzed files$progress[analyzed files$file name ==
file]

progress <- as.numeric(progress)

if (length(progress) > 1) {

progress <- progress[1]

52



}

} else {

progress <- @0
}
plan(multisession)

result_info <- process_image_file(file, k, overlap, progress)

all results <- c(all_results, list(result_info))

analyzed files <- rbind(analyzed files, data.frame(file name = file,
progress = result_info$progress, stringsAsFactors = FALSE))

save_analyzed_files(analyzed files, analyzed files path)

}

# Process images 1in subfolders
for (subfolder in subfolders) {

image_files <- list.files(subfolder, pattern = "ruut.*\\.jpg$",
full.names = TRUE)

for (file in image_files) {
if (file %in% analyzed files$file name) {
progress <- analyzed files$progress[analyzed files$file name ==
file]
progress <- as.numeric(progress)
if (length(progress) > 1) {
progress <- progress[1]
}
} else {
progress <- 0

}

plan(multisession)

result_info <- process_image_file(file, k, overlap, progress)

all results <- c(all results, list(result_info))

analyzed_files <- rbind(analyzed_files, data.frame(file_name =
file, progress = result_info$progress, stringsAsFactors = FALSE))

save_analyzed_files(analyzed files, analyzed files path)

}
}

save_results_to_excel(all _results, "./results/results.xlsx")
cat("Analysis complete\n")
## Analysis complete
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Lisa 2. R-i skript liigitabelite vormistuse iihtlustamiseks

Analiitisi eeltooks koostatud R-i skript, mida kasutasin, et viia kahe erineva todrithma vélitodde

raames koostatud médarangute andmestikud samale vormingule.

library(tidyverse)
library(readxl)
library(writexl)

# Convert Roosaluste data
data <- read_excel("./results/muuda.xlsx")

row)
species <- data[-1, 1, drop = TRUE]
cover_data <- data[-1, -1]

# Convert cover values to numeric
cover_data <- cover_data %>%
mutate(across(everything(), as.numeric))

# Add species names as a new column
cover_data <- cover_data %>%
mutate(Species = species)

# Pivot to Llong format
muudetud_df <- cover_data %>%
pivot_longer(

# Summarize duplicates
muudetud_df <- muudetud_df 7%>%
group_by(Code_site, Species) %>%
summarize(Cover = sum(Cover, na.rm = TRUE), .groups = 'drop')

# Save to Excel
write_xlsx(muudetud_df, "./results/oiged 2.x1sx")

# Extract species names (first column) and cover values (remove header

cols = -Species,
names_to = "Code site",
values_to = "Cover"
) %>%
filter(!is.na(Cover) & Cover > 9) # Keep only pos cover values
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Lisa 3. R-i skript liiginimede iihtlustamiseks

Analiiiisi eeltooks koostatud R-i skript, mida kasutasin vilitodde kdigus saadud andmete ja

PlantNetiga saadud liiginimede iihtlustamiseks.

library(openxlsx)
library(dplyr)
library(tidyr)

# Load the results from the Excel file
results <- read.x1lsx("./results/results_2 uuesti.xlsx")

# Filter rows based on Score
results <- results %>% filter(Score >= 0.35)

# Load correct identifications
correct_first <- read.xlsx("./results/oiged 2.x1lsx")

correct_second <- read.xlsx("./results/oiged 1.x1lsx")

# Function to summarize species

summarize species <- function(df, species _col = "Species",
summary_col) {
df %>%
group_by(across(all_of(species_col))) %>%
summarise("{summary col}" := paste(unique(.data[[species col]]),
collapse = ", "), .groups = 'drop')
}

# Create summarized species Llists

results sum <- summarize_species(results, summary col =
"Species_results")

master_first <- summarize_species(correct_first, summary col =
"Species_first")

master_second <- summarize_species(correct_second, summary col =
"Species_second")

# Combine all species Llists

master_list <- results_sum 7%>%
full_join(master_ first, by = "Species") %>%
full_join(master_second, by = "Species")

# Filter rows where at Lleast one column is NA
df_filtered <- master_list[!apply(!is.na(master_list), 1, all), ]

new_names <- read.xlsx("./results/ymber nimetatud.xlsx")
correct 1 <- read.xlsx("./results/oiged 2.x1sx")

correct_2 <- read.xlsx("./results/oiged 1.xlsx")
results_rn <- read.xlsx("./results/results 2 uuesti.xlsx")
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# Function to replace species names
replace_species_names <- function(df, species_col, lookup_df,
lookup_col) {
df[[species_col]] <- ifelse(
df[[species_col]] %in% lookup_df[[lookup col]],
lookup_df$Accepted name[match(df[[species col]],
lookup_df[[lookup_col]l])],
df[[species_col]]
)
return(df)

}

# Apply species name replacement

correct_1 <- replace_species_names(correct_1, "Species", new_names,
"Species_first")

correct_2 <- replace_species_names(correct_2, "Species", new_names,
"Species_second")

results _rn <- replace_species_names(results rn, "Species", new_names,
"Species")

save(results_rn, file = "results_rn.RData")
save(correct 1, file = "correct 1.RData")
save(correct 2, file = "correct 2.RData")
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Lisa 4. R-i skript tulemuste analiiiisimiseks

R-i skript tulemuste analiitisimiseks ja graafikute joonestamiseks.

library(openxlsx)

library(dplyr)

library(ggplot2)

library(nlme)

library(tidyr)

library(purrr)

H-mmm-- 1.LOAD RESULTS----------cmmccmeeeaa o
load("results rn.RData")
load("correct_1.RData")
load("correct_2.RData")

results_rn <- results_rn %>%

mutate(
Code_site = gsub("-", " ", Code_site),
Overlap = ifelse(SplittingMethod == "Without Overlap", 0,
Overlap)
)

results rn <- results rn[results rn$Score >= 0.35, ]

Hommmmm e 2.KEEP SPECIES by CODE SITE---------
combined_results <- results_rn %>%
group_by(Code_site, SplittingMethod, K, Overlap) %>%
summarise(Species = paste(unique(Species), collapse = ", "))
## " summarise()” has grouped output by 'Code _site',
'SplittingMethod', 'K'. You can override using the " .groups’
## argument.

correct_df <- bind_rows(correct_1, correct_2) %>%

mutate(Code_site = gsub(" ", "", gsub("Ruut", "", gsub("-",
" ", Code_site))))
ffemmeme oo 4.COMBINE CORRECT RESULTS-------
combined_correct <- correct_df %>%

group_by(Code_site) %>%

summarise(Species = paste(unique(Species), collapse = ", "))
Hommmm e 5.COMPARE FUNCTION------
compare_species <- function(combined_results, combined correct)
{

combined_results <- combined_results %>%
mutate(Species = strsplit(as.character(Species), ", "))

combined correct
mutate(Species

A

- combined _correct %>%
strsplit(as.character(Species), ", "))
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results_list <- 1list()

for (code _site in unique(combined results$Code site)) {
correct_species <- combined_correct %>%
filter(Code_site == code_site) %>%
pull(Species) %>%
unlist()

code_site_methods <- combined_results %>%
filter(Code_site == code_site)

for (i in 1:nrow(code_site methods)) {
species_results <- code_site _methods$Species[[i]]

common_species <- intersect(species_results,
correct_species)

missed species <- setdiff(correct_species,
species_results)

wrong_species <- setdiff(species_results, correct_species)

results list <- append(results list, list(

data.frame(
Code_site = code_site,
SplittingMethod =

code_site methods$SplittingMethod[i],
K = code_site methods$K[i],
Overlap = code_site methods$Overlap[i],
Correct = length(common_species),
Missed = length(missed species),
Wrong = length(wrong_species),

Correct_Species = paste(common_species, collapse = ",
II)J
Missed Species = paste(missed_species, collapse = ",
")
Wrong_Species = paste(wrong_species, collapse = ", ")
)
)
}
}
do.call(rbind, results list)
}
Hmm e 6. CALL-=-= = e

summary_df_return <- compare_species(combined_results,
combined_correct)

#i#### Meelis 12.03.2025
summary_df_return <- summary_df_return %>%
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mutate(
Precision = Correct / (Correct+ Wrong) ,
Recall = Correct / (Correct + Missed),
F1 score = (2 * Precision * Recall) / (Precision + Recall))

table(summary_df_return[,c("Overlap”,"K")])

Hit K

## Overlap 4 5 6
Hit 0 84 84 83
## 0.2 84 84 83

summary_df_return <- summary_df_return %>%
mutate(F1l_score = ifelse(is.nan(F1l_score), 0, F1l score))

summary_df_return$Overlap_yes=summary_df_return$Overlap>0
summary df_return$K _factor=as.factor(summary_df return$k)
summary_df_return$dataset=ifelse(is.na(as.numeric(summary_df ret
urn$Code_site)), "Reitalu"”, "Roosaluste")

## Warning in
ifelse(is.na(as.numeric(summary df return$Code site)),
"Reitalu"”, : NAs introduced by coercion

tab3D=table(summary_df return$Overlap_yes,summary_df return$K_ fa
ctor,summary_df_return$Code_site)
full.index=apply(tab3D,3,sum)==9

#---7. ANALYSIS-------

#H#----F1 ANOVA------

anova_result f <- 1lme(F1l_score ~ Overlap yes + K _factor +
dataset, data = summary_df_return, random = ~1|Code_site)
anova(anova_result f)

summary(anova_result f)

#hist(residuals(anova_result _f))

#summary (glht(anova_result_f, Llinfct=mcp(K_factor="Tukey")))
par(mar=c(5,12,2,1))

# Reorder the interaction variable by dataset, Overlap_yes, and
K_factor
summary_df_return <- summary_df_return %>%

mutate(interaction_var = interaction(Overlap yes, K_factor))
%>%

mutate(interaction_var = factor(interaction_var,

levels =

unique(interaction_var[order( K_factor,Overlap yes)])))
##----F1 plot-----
ggplot(summary_df _return, aes(x = interaction_var, y =
F1 _score)) +

geom_boxplot(aes(fill = K_factor)) +

coord_flip() +

labs(x = "Tootlus (overlap yes, K)", y = "Fl-skoor") +
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theme(axis.text.y = element_text(size = 12),
plot.margin = margin(5, 12, 2, 1, "pt"))
#H----- Precision ANOVA-----
anova_result p <- lme(Precision ~ Overlap_yes + K_factor +
dataset, data = summary_df_return, random = ~1|Code site)
anova(anova_result p)
#hist(residuals(anova_result _p))

##----Precision plot-----
ggplot(summary_df _return, aes(x = interaction_var, y
Precision)) +
geom_boxplot(aes(fill = K_factor)) +
coord_flip() +
labs(x = "Tootlus (overlap_yes, K)", y = "Tapsus")
theme(axis.text.y = element_text(size = 12),
plot.margin = margin(5, 12, 2, 1, "pt"))
H#H----- Recall ANOVA------
anova_result_r <- lme(Recall ~ dataset+Overlap_yes + K_factor,
data = summary_df_return, random = ~1|Code_site)
anova(anova_result r)
#hist(residuals(anova_result r))
summary(anova_result_r)
HHf------ Recall plot-----
gegplot(summary_df return, aes(x = interaction_var, y = Recall))
+
geom_boxplot(aes(fill = K_factor)) +
coord_flip() +
labs(x = "Tootlus (overlap_yes, K)", y = "Saagis")
theme(axis.text.y = element_text(size = 12),
plot.margin = margin(5, 12, 2, 1, "pt"))

+

+

#

# F1 Score Summary (Q1, Median, Q3)
summary_df_return %>%
group_by(interaction_var) %>%
summarise(
Q1_F1 = quantile(F1_score, 0.25, na.rm = TRUE),
Median_F1 = quantile(F1l_score, 0.50, na.rm = TRUE),
Q3 _F1 = quantile(F1 _score, 0.75, na.rm = TRUE)
) %>%

# Recall Summary (Q1, Median, Q3)
summary_df_return %>%
group_by(interaction_var) %>%
summarise(
Q1 _R = quantile(Recall, 0.25, na.rm = TRUE),
Median_R = quantile(Recall, o.50, na.rm = TRUE),
Q3 R = quantile(Recall, 0.75, na.rm = TRUE)
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) %>%
arrange(desc(Median_R))
# Precision Summary (Q1, Median, Q3)
summary_df_return %>%
group_by(interaction_var) %>%
summarise(
Q1_P = quantile(Precision, 0.25, na.rm = TRUE),
Median_P = quantile(Precision, 0.50, na.rm = TRUE),
Q3_P = quantile(Precision, .75, na.rm = TRUE)
) %>%
arrange(desc(Median_P))
#H----- 8. EXCEL OUTPUT----

anova_df <- rbind(as.data.frame(anova(anova_result r)),
as.data.frame(anova(anova_result p)),
as.data.frame(anova(anova_result _f)))

write.xlsx(anova_df, file = "anova_results all.xlsx")

# Choose best model parameters
summary_df_return <- summary_df_return %>%
filter(Overlap_yes == TRUE, K_factor == 5)
# Count occurrences with whitespace removal for each category
# Correct species
correct_counts <- summary_df_ return %>%
mutate(Correct Species =
strsplit(trimws(as.character(Correct_Species)), ",")) %>%
unnest_longer(Correct_Species) %>%
mutate(Correct_Species = trimws(Correct_Species)) %>%
distinct() %>%
count(Correct_Species, sort = TRUE) %>%
rename(Species = Correct_Species, Correct Count = n)

# Missed species
missed_counts <- summary_df_return %>%
mutate(Missed Species =
strsplit(trimws(as.character(Missed_Species)), ",")) %>%
unnest_longer(Missed_Species) %>%
mutate(Missed_Species = trimws(Missed_Species)) %>%
distinct() %>%
count(Missed Species, sort = TRUE) %>%
rename(Species = Missed Species, Missed Count = n)

# Wrong species

wrong_counts <- summary_df return %>%
mutate(Wrong_Species =

strsplit(trimws(as.character(Wrong Species)), ",")) %>%
unnest_longer(Wrong_Species) %>%
mutate(Wrong Species = trimws(Wrong_Species)) %>%
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distinct() %>%
count(Wrong_Species, sort = TRUE) %>%
rename(Species = Wrong_Species, Wrong_Count = n)

# Merge all counts by Species
merged_counts <- reduce(list(correct_counts, missed_counts,
wrong_counts), full join, by = "Species")

# Replace NA values with ©
merged_counts[is.na(merged counts)] <- ©

# Calculate data for classification classes
merged_counts <- merged_counts 7%>%
mutate(
Class_precision = Correct_Count /
(Correct_Count+Wrong_Count),
Class_recall = Correct_Count/(Correct Count+Missed Count),
Class F = (2 * Class_precision* Class_recall) /
(Class_precision + Class_recall),
Support = Correct_Count + Missed_Count

# Final result as a data frame
merged_counts <- as.data.frame(merged_counts)

#----Common species------

species_10plus <- merged_counts 7%>%
mutate(Support = Correct Count + Missed Count) %>%
filter(Support >= 10) %>%
select(Species, Correct_Count,

Missed_Count,Wrong_ Count,Class_F)

write.xlsx(species_10plus, file = "species 10.x1sx", rowNames
FALSE)




Lisa 5. Ulevaade levinumate taimeliikide miiramistulemustest.

Tabelis on vélja toodud taimeliikide, mille tegelik esinemise sagedus oli kiimme voi rohkem,
midramistulemused sobivaimate parameetrite k=5 ja overlap=0,2 korral. Parameeter £
iseloomustas, mitmeks foto pikkupidi ja laiupidi jagatakse; overlap iseloomustas foto

16ikamisel kattuvuse mééra.Iga liigi kohta on toodud, mitmel korral see liik digesti méérati ja

mitmel korral litk mdiramata jii. Tabel on jérjestatud F1-indeksi véartuste alusel.

Ladinakeelne Eestikeelne Miiratud Miiramata F1-indeks
liiginimi liiginimi oigesti

Melampyrum harilik hirghein 32 9 0,9
nemorosum

Rubus caesius  poldmurakas 18 13 0,7
Aegopodium harilik naat 16 20 0,6
podagraria

Filipendula angervaks 9 12 0,5
ulmaria

Populus harilik haab 14 25 0,5
tremula

Cirsium arvense poldohakas 7 14 0,5
Rubus saxatilis  lillakas 16 29 0,5
Carex flacca vesihaljas tarn 12 28 0,4
Convallaria harilik 16 48 0,4
majalis maikelluke

Fragaria vesca  metsmaasikas 10 32 0.4
Molinia harilik 5 12 0,4
caerulea sinihelmikas

Viburnum harilik lodjapuu 4 14 0,4
opulus

Corylus harilik sarapuu 4 13 0,3
avellana
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Brachypodium
pinnatum

Galium boreale

Scorzonera
humilis
Prunella
vulgaris
Paris
quadrifolia

Geum rivale
Primula veris

Serratula
tinctoria
Sonchus
arvensis
Anemonoides
nemorosa
Angelica
sylvestris
Acer
platanoides

Hepatica nobilis

Brachypodium
sylvaticum
Maianthemum
bifolium

Melica nutans

Cornus
sanguinea

Taraxacum

sulg-aruluste

varvmadar

madal mustjuur

harilik kdbihein

harilik ussilakk

0jamool
nurmenukk

vérvi-paskhein

pold-piimohakas

vOsaulane

harilik heinputk

harilik vaher

harilik sinilill

mets-aruluste

leseleht

longus helmikas

verev kontpuu

voilill

27

11

10

16

24

27

30

11

13

15

17

16

50

17

10

33

23

30

0,3

0,3

0,3

0,3

0,3

0,3
0,2

0,2

0,2

0,2

0,2

0,2

0,2

0,2

0,2

0,2

0,1

0,1
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Frangula alnus

Rhamnus
cathartica
Dactylis

glomerata

Quercus robur
Viola mirabilis

Lathyrus vernus

Crepis paludosa
Potentilla erecta

Carex
tomentosa
Fraxinus
excelsior
Veronica
chamaedrys
Carex
ornithopoda

Carex vaginata

Veronica
officinalis

Carex montana
Plantago major
Viola riviniana

Cirsium vulgare

Medicago

lupulina

harilik paakspuu

harilik tiirnpuu

harilik kerahein

harilik tamm
imekannike

kevadine

seahernes
soo-koeratubkas
tedremaran

villtarn

harilik saar

kiilmamailane

varvastarn

tupptarn

harilik mailane

mégitarn
suur teeleht
vosakannike
tuliohakas

humal-lutsern

14

16

12

17

40

19

15

22

39

42

24

20

20

20

18

18

18

16

15

0,1

0,1

0,1

0,1
0,1

0,1

0,1
0,1

0,0

0,0
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Alchemilla
Betula
pubescens
Ranunculus

polyanthemos

Salix

Carex panicea

kortsleht

sookask
mitmediene
tulikas

paju

hirsstarn

13
13

11

11
10
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