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Tag 1
Theorie
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Tag 1: Theorie

Biodiversitat & Artenakkumulationskurven

Okologie-Workshop
2026-01-25

Was ist Biodiversitat?

Definition

Biodiversitat = die Vielfalt des Lebens in einem Gebiet

Denk an zwei Walder...

Eiche, Eiche, Eiche, Eiche, Eiche Eiche, Buche, Ahorn, Kiefer, Birke

5 Baume, 1 Art 5 Baume, 5 Arten

Welcher Wald ist artenreicher? Wald B - obwohl beide gleich viele Baume haben.

Warum ist Biodiversitat wichtig?

Why Biodiversity Matters

69% wildlife
decline since 1970

44 trillion USD
GDP depends on nature

25% of species
threatened

Decline Economy Risk

* Okosystemleistungen: Saubere Luft, Wasserfilterung, Bestaubung
* Medizin: 70% der Krebsmedikamente stammen aus natirlichen Quellen
* Erndhrungssicherheit: Genetische Vielfalt schiitzt Pflanzen vor Krankheiten

Das Stichproben-Problem




Das Zahlproblem

Wie viele Pflanzenarten gibt es in Osterreich?

Konnen wir alle zahlen? Bedenke:

Osterreich = 83.879 km?

Manche Arten sind winzig (Moose, Flechten)
Manche erscheinen nur zu bestimmten Jahreszeiten
Manche sind extrem selten

Die L6ésung: Stichproben!

Wir untersuchen kleine Flachen sorgfdltig und nutzen Statistik zur Schatzung.

Austria / Osterreich

B InAustria / In Osterreich Qutside / AuRerhalb

Kernidee: Wir untersuchen kleine Flachen sorgfaltig und nutzen Muster, um das Ganze zu

verstehen.

Diskussionsfrage

Stell dir vor, du willst wissen, wie viele verschiedene SiBigkeiten es in einem StBwarenladen gibt.

Du hast 5 Minuten und kannst in 10 Glaser schauen (von insgesamt 100).

Welche Strategie ist besser?

A. Die 10 Glaser direkt neben der Tur

B. 10 Glaser verteilt im ganzen Laden

Warum ist das fiir Okologie wichtig?

Vegetationsplots

Ein Vegetationsplot ist eine kleine Fliche (typisch 1-100 m?), auf der Okologen jede Pflanzenart

notieren.



Standort (Koordinaten) 47.0707° N, 15.4395° E

Datum 2023-06-15

Alle vorhandenen Arten Festuca rubra, Trifolium repens, ...
Deckung (%) pro Art 25%, 10%, ...

10m x 10m Vegetation Plot
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Artenakkumulationskurven

Die Kernidee
Je mehr Plots wir untersuchen, desto mehr Arten finden wir - aber mit abnehmender Rate.
Warum?

* Erste Plots: Hauptsachlich haufige Arten (leicht zu finden)
® Spatere Plots: Hauptsachlich seltene Arten (schwer zu finden)
® SchlieBlich: Sehr wenige neue Arten pro Plot

Species Accumulation Curve
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Flat: Few new species
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Steep: Many new species!
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Cumulative Species Count
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Warum flacht die Kurve ab?

Denk an ein Kartenspiel:

1. Karte  Definitiv neu!
10. Karte  Wahrscheinlich noch neu
30. Karte Vielleicht schon gesehen

50. Karte Sehr wahrscheinlich ein Duplikat

Je mehr Arten du schon gefunden hast, desto schwieriger wird es, neue zu finden.

Lasst uns eine Kurve bauen

Stell dir vor, wir untersuchen eine Wiese. Jeder “Plot” zeigt einige Arten:

1  Ganseblimchen, Klee, Gras 3 3
2 Butterblume, Léwenzahn, Gras 2 5
3 Ganseblimchen, Distel, Klee 1 6
4 Gras, Spitzwegerich, Ganseblimchen 1 7
5 Klee, Butterblume, Schafgarbe 1 8
6 Ganseblimchen, Gras, Klee 0 8
7  Lowenzahn, Spitzwegerich, Gras 0 8
8 Klee, Ganseblimchen, Sauerampfer 1 9

Beachte: Bei Plot 6-7 finden wir nichts Neues mehr!

Unsere Beispielkurve

Meadow Accumulation Curve / Wiesen-Akkumulationskurve
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Total Species / Gesamtartenzahl
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Plot Number / Plothummer



Die orangenen Segmente zeigen, wie viele neue Arten jeder Plot hinzufligt. Beachte, wie sie klrzer
werden!

Diskussionsfrage
Schau dir diese zwei Kurven an:

Two Different Forests / Zwei verschiedene Walder

80

60

40

20

Total Species / Gesamtartenzahl

0 10 20 30
Number of Plots / Anzahl Plots

== Forest A/ Wald A == Forest B/ Wald B

Fragen:

1. Welcher Wald hat wahrscheinlich mehr Arten insgesamt?
2. In welchem Wald sind die Arten gleichmaBiger verteilt?
3. In welchem Wald misstest du MEHR Plots untersuchen, um alles zu finden?

Die Asymptote

Das Unbekannte vorhersagen

Die Asymptote ist die Linie, der sich die Kurve nahert, aber nie ganz erreicht.
Sie reprasentiert: die geschatzte Gesamtartenzahl

Selbst ohne alles zu untersuchen, kénnen wir schatzen, wie viel wir verpassen!



The Asymptote: Estimating Total Species

Asymptote: ~80 species
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Das Europaéische Vegetationsarchiv

EVA-Datenbank
EVA (European Vegetation Archive) ist die groBte Vegetationsdatenbank Europas:

¢ 1,6+ Millionen Plots
e 82 Lander
¢ Daten von 1900 bis heute

Fir Osterreich haben wir Zugang zu ~52.000 Plots mit Standortdaten.

Heimische vs. Alien-Arten

Unser Datensatz unterscheidet zwischen:

Naturlich vorkommend Vom Menschen eingefiihrt
Teil des urspriinglichen Okosystems Nach 1492 angekommen

Mit anderen Arten co-evolviert Kénnen Einheimische verdrangen

Forschungsfrage fiir Tag 2: Akkumulieren Alien-Arten anders als heimische Arten?

Warum nicht Excel?

Excel ist super fir...

Du kennst wahrscheinlich Excel gut. Es ist perfekt fir:

® Schnelle Berechnungen



* Einfache Tabellen und Diagramme
¢ Kleine Datensatze (Hunderte von Zeilen)

Konnten wir Akkumulationskurven in Excel bauen? Ja! Fir ein kleines Beispiel:

Excel: Manual formulas for each row

A B © D
Plot Species New Total

1 Rose, Daisy. 3 =C2

2 Clover, Grass 2 =D2+C3

3 Rose, Clover... 1 =D3+C4

Das funktioniert fiir 5 Plots. Aber was ist mit 52.000 Plots?

Aber echte Forschung braucht mehr

Unser 6sterreichischer Datensatz hat 52.000 Plots und 850.000 Artenbeobachtungen.

850.000 Zeilen laden Sturzt ab oder friert ein 2 Sekunden

Analyse 100x wiederholen 100x klicken Eine Schleife

Exakte Methode teilen “Ich habe hier geklickt, dann dort..." Code teilen

Fehler finden Wo habe ich falsch geklickt? Zeile 47 lesen

Mit neuen Daten aktualisieren Von vorne anfangen Skript erneut ausfiihren

Reproduzierbarkeit: Der Schlisselunterschied

In der Wissenschaft miissen andere deine Ergebnisse reproduzieren konnen.

Mit Excel: > “Ich habe Spalte B sortiert, dann nach Werten > 10 gefiltert, dann ein Diagramm
erstellt, dann... ich glaube, ich habe auch einige Ausreifer entfernt?”

Mit R:

data %>%
filter(value > 10) %>%

ggplot(aes(x, y)) +
geom_line()

Der Code IST die Methode. Jeder kann ihn ausfiihren und das gleiche Ergebnis erhalten.
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Zusammenfassung

Schlisselkonzepte

Biodiversitat Artenvielfalt in einem Gebiet

Vegetationsplot Kleine Flache, auf der alle Pflanzen erfasst werden
Akkumulationskurve Graph der Artenentdeckung tiber Stichprobenaufwand

Asymptote Geschétzte Gesamtartenzahl (Kurve nahert sich, erreicht sie aber nie)
Heimische Arten Natirlich in der Region vorkommend

Alien-Arten Vom Menschen eingefihrt (nach 1492)

Vorschau: Tag 2

s What Might We Find? / Was kdnnten wir finden?
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== Alien / Neophyten == Native / Heimisch

Morgen werden wir:

1. Den Nearest-Neighbor-Algorithmus fir rdumliche Kurven lernen

2. Verstehen, warum die Plot-Reihenfolge wichtig ist

3. Kurven mit mehreren Startpunkten bauen

4. Heimische vs. Alien-Akkumulationsmuster vergleichen

5. Ergebnisse interpretieren und biologische Mechanismen diskutieren

Zu testende Hypothese: Akkumulieren Alien-Arten anders als heimische Arten?

11



Tag 1
Ubungen

R-Grundlagen bis zur ersten Datenanalyse

12



Ubung 1: Deine ersten Variablen

Ubung 2: Vektoren - Listen von Werten
Ubung 3: Die Magie von unique()

Ubung 4: Data Frames

Ubung 5: Echte Daten laden

Ubung 6: Daten filtern

Ubung 7: Die Akkumulationskurve bauen
Ubung 8: Zeichne deine Kurve!

Bonus: Vergleiche Heimisch vs Alien!

Tag 1: Ubungen

Deine erste Akkumulationskurve!
Fille die Licken aus!
2026-01-26

Teil 1: R Grundlagen - Los geht'’s

Willkommen bei R! In diesem Abschnitt lernst du die grundlegenden Bausteine der R-
Programmierung. Nimm dir Zeit fiir jede Ubung - wenn du diese Grundlagen gut verstehst, wird

alles andere einfacher.
So verwendest du diese Ubungen:

* Ersetze jedes mit dem richtigen Code

® Fihre jeden Chunk aus um zu sehen ob er funktioniert
® Lies die Hinweise wenn du nicht weiterkommst

Ubung 1: Deine ersten Variablen

13



Konzept: Variablen sind Behalter, die Werte speichern. In R benutzen wir <- um Werte

zuzuweisen.

1a: Einfache Variablen erstellen

4
# Store the number 42 1in a variable called "answer"
# Speichere die Zahl 42 in einer Variable namens "answer"
answer <-
print(answer)

# Store your age 1in a variable

# Speichere dein Alter in einer Variable
my_age <- __

print(my_age)

# Store a decimal number (height in meters)

# Speichere eine Dezimalzahl (Gréfie in Metern)
my_height <- _

print(my_height)

1b: Text-Variablen (Strings)

4
# Text variables - use quotes!
# Text-Variablen - benutze Anfiihrungszeichen!

# Store your name (text needs quotes)

# Speichere deinen Namen (Text braucht Anfiihrungszeichen)
my_name <- " "

print(my_name)

# Store a species name

# Speichere einen Artnamen
species <- " "
print(species)

14



1c: Logische (TRUE/FALSE) Variablen

4
# Logical variables - TRUE or FALSE
# Logische Variablen - TRUE oder FALSE

# Is it raining? (answer TRUE or FALSE, no quotes!)
# Regnet es? (antworte TRUE oder FALSE, keine Anfiihrungszeichen!)
is_raining <-

# Is 5 greater than 3? (R can calculate this!)
# Ist 5 grofer als 3? (R kann das berechnen!)
five_greater_three <- 5 > 3
print(five_greater_three)

# Is 10 equal to 10? (use == for comparison)
# Ist 10 gleich 10?2 (benutze == fiir Vergleich)
ten_equals_ten <- 10 10

print(ten_equals_ten)

# Is "oak" equal to "Oak"? (R is case-sensitive!)

# Ist "oak" gleich "Oak"? (R unterscheidet Grof3/Kleinschreibung!)
oak_equals_Oak <- "oak" == "Oak"

print(oak_equals_Oak)

1d: Grundrechenarten mit Variablen

4
# Create two number variables

# Erstelle zwei Zahlen-Variablen
a <- 10

b <- 3

# Addition
sum_ab <- a b
print(sum_ab) # Should be 13 / Sollte 13 sein

# Subtraction / Subtraktion
diff_ab <- a b
print(diff_ab) # Should be 7 / Sollte 7 sein

# Multiplication / Multiplikation
prod_ab <- a b
print(prod_ab) # Should be 36 / Sollte 30 sein

# Division
div_ab <- a b
print(div_ab) # Should be 3.333... / Sollte 3.333... sein

# Power (10 to the power of 3) / Potenz (16 hoch 3)
power_ab <- a b
print(power_ab) # Should be 1000 / Sollte 1000 sein

15



1le: Variablen aktualisieren

(
# Variables can change!
# Variablen kénnen sich dndern!

# Start with a count of species
# Starte mit einer Artenanzahl
species_count <- @
print(species_count)

# Found 5 species / 5 Arten gefunden
species_count <- species_count +
print(species_count) # Should be 5 / Sollte 5 sein

# Found 3 more / 3 weitere gefunden
species_count <- species_count +
print(species_count) # Should be 8 / Sollte 8 sein

# Oops, 2 were misidentified (subtract)

# Ups, 2 waren falsch bestimmt (subtrahieren)
species_count <- species_count -
print(species_count) # Should be 6 / Sollte 6 sein

%

Hinweis: Rechenoperatorensind + - * / und ~ firPotenz. Benutze == fir “gleich” Vergleich!

Ubung 2: Vektoren - Listen von Werten

Konzept: Ein Vektor ist eine Liste von Werten des gleichen Typs. Wir benutzen c() um Werte zu

kombinieren.

2a: Vektoren erstellen

[
# Create a vector of numbers
# Erstelle einen Vektor von Zahlen
species_counts <- c(5, 3, 7, 2, 4)
print(species_counts)

# Your turn - create a vector of 4 tree heights

# Du bist dran - erstelle einen Vektor mit 4 Baumhohen
tree_heights <- c( 5 5 5 )
print(tree_heights)

# Create a vector of species names

# Erstelle einen Vektor von Artnamen

tree_species <- c("0Oak", "Beech", "Pine", "Maple")
print(tree_species)

16



2b: Vektor-Funktionen

4
# How many elements in the vector?
# Wie viele Elemente im Vektor?
length(species_counts)

# Calculate the sum
# Berechne die Summe
sum(species_counts)

# Calculate the mean (average)
# Berechne den Mittelwert (Durchschnitt)
mean(species_counts)

# Your turn - calculate mean of your tree heights
# Du bist dran - berechne den Mittelwert deiner Baumhdohen
mean ( )

# Find min and max
# Finde Minimum und Maximum
min(species_counts)
max(species_counts)

2c: Vektoren kombinieren

4
# Species from different plots
# Arten von verschiedenen Plots
plotl <- c("0Oak", "Beech", "Pine")
plot2 <- c("Beech", "Maple", "Oak")
plot3 <- c("Birch", "0Oak", "Ash")

# Combine all into one vector

# Kombiniere alle in einen Vektor
all species <- c(plotl, plot2, plot3)
print(all_species)

# How many total observations?
# Wie viele Beobachtungen insgesamt?
length(all_species)

=

Hinweis: c() kombiniert Werte. length() zahlt Elemente. mean() berechnet Durchschnitt.

Ubung 3: Die Magie von unique()

Konzept: unique() ist die Schliisselfunktion fiir Okologie! Sie sagt uns, wie viele verschiedene

Arten wir gefunden haben (ohne Duplikate).

17



# 3a: We observed these species (some repeats!)
# 3a: Wir haben diese Arten beobachtet (einige Wiederholungen!)

observations <- c("0Oak", "Beech", "Oak", "Pine", "Beech", "Oak", "Maple")

# How many observations total?
# Wie viele Beobachtungen insgesamt?
length(observations)

# 3b: How many UNIQUE species?

# 3b: Wie viele EINZIGARTIGE Arten?
unique(observations)
length(unique(observations))

# 3c: Using our plots from before

# 3c: Benutze unsere Plots von vorher
plotl <- c("0Oak", "Beech", "Pine")
plot2 <- c("Beech", "Maple", "Oak")
plot3 <- c("Birch", "Oak", "Ash")

all species <- c(plotl, plot2, plot3)

# Total observations vs unique species

# Gesamte Beobachtungen vs einzigartige Arten
length(all_species) # Total / Gesamt
length(unique(all_species)) # Unique / Einzigartig

# 3d: Your turn - how many unique species after plotl + plot2?

# 3d: Du bist dran - wie viele einzigartige Arten nach plotl + plot2?
after_two_plots <- c(plotl, )

length(unique(after_two_plots))

*

Hinweis: Artenreichtum = length(unique(artenliste)) . Das ist DIE Schlisselformel!

Ubung 4: Data Frames

Ein Data Frame ist wie eine Tabelle - er hat Zeilen und Spalten. Uben wir mit einem kleinen
Beispiel, bevor wir echte Daten laden!

18



# 4a: Create a simple data frame
# 4a: Erstelle einen einfachen Data Frame

my_data <- data.frame(
species = c("0Oak", "Beech", "Pine", "Maple"),
height = c(20, 18, 25, 15),
native = c(TRUE, TRUE, TRUE, FALSE)

my_data

# 4b: How many rows and columns?
# 4b: Wie viele Zeilen und Spalten?

nrow(my_data)
ncol(my_data)

# 4c: Access a column with $
# 4c: Greife auf eine Spalte mit § zu

my_data$species
my_data$height

# 4d: Your turn - get the mean height
# 4d: Du bist dran - berechne die mittlere Hbhe

mean(my_data$__ )

# 4de: Access a specific row (row 2)
# 4de: Greife auf eine bestimmte Zeile zu (Zeile 2)

my_data[2, ]

# 4f: Access a specific cell (row 2, column "height")
# 4f: Greife auf eine bestimmte Zelle zu (Zeile 2, Spalte "height")

my_data[2, "height"]

%

Hinweis: $ greift auf Spalten per Name zu. Eckige Klammern [zeile, spalte] greifen auf

bestimmte Zellen zu.

Ubung 5: Echte Daten laden

Jetzt laden wir die dsterreichischen Vegetationsdaten!

19



# 5a: Load the tidyverse package
# 5a: Lade das tidyverse Paket

library(tidyverse)

# 5b: Load the species data
# 5b: Lade die Artdaten

species_data <- read_csv("../data/austria_species.csv")

# 5c: Look at the first few rows
# 5c: Schau dir die ersten Zeilen an

head(species_data)

# 5d: How many rows (observations)?
# 5d: Wie viele Zeilen (Beobachtungen)?

nrow(species_data)

# 5e: What columns do we have?
# 5e: Welche Spalten haben wir?

colnames(species_data)

# 5f: How many unique plots?
# 5f: Wie viele einzigartige Plots?

length(unique(species_data$PlotObservationID))

# 5g: How many unique species in the whole dataset?
# 5g: Wie viele einzigartige Arten im gesamten Datensatz?

length(unique(species_data$__ ))

*

Hinweis: Benutze $ um auf eine Spalte zuzugreifen, z.B. data$spaltenname

Ubung 6: Daten filtern

Oft wollen wir nur einen Teil unserer Daten betrachten. Die filter() Funktion hilft uns,

bestimmte Zeilen auszuwahlen!

20



# 6a: Look at the STATUS column - what values are there?
# 6a: Schau dir die STATUS-Spalte an - welche Werte gibt es?

unique(species_data$STATUS)

# 6b: Filter for native species only (STATUS == "nat")
# 6b: Filtere nur heimische Arten (STATUS == "nat")

native_only <- species_data %>%
filter(STATUS == "nat")

nrow(native_only)

# 6c: Filter for alien/invasive species (STATUS == "neo")
# 6c: Filtere Alien/invasive Arten (STATUS == "neo"

alien_only <- species_data %>%
filter(STATUS == "neo"

nrow(alien_only)

# 6d: How many unique native species?
# 6d: Wie viele einzigartige heimische Arten?

length(unique(native_only$WFO_TAXON))

# 6e: Your turn - how many unique alien species?
# 6e: Du bist dran - wie viele einzigartige Alien-Arten?

length(unique(___ $WFO_TAXON))

# 6f: Filter for a specific plot
# 6f: Filtere einen bestimmten Plot

first_plot <- unique(species_data$PlotObservationID)[1]
first_plot

one_plot <- species_data %>%
filter(PlotObservationID == first_plot)

# How many species in this one plot?
# Wie viele Arten in diesem einen Plot?

length(unique(one_plot$WFO_TAXON))

%

Hinweis: filter() behalt Zeilen, wo die Bedingung TRUE ist. Benutze == fir “gleich”.

Ubung 7: Die Akkumulationskurve bauen

Jetzt der spannende Teil - bauen wir eine Artenakkumulationskurve Schritt fir Schritt!

21



# 7a: Get a list of all unique plots
# 7a: Hole eine Liste aller einzigartigen Plots

all plots <- unique(species_data$PlotObservationID)
head(all_plots)

# 7b: Take a small sample (first 50 plots for speed)
# 7b: Nimm eine Rleine Stichprobe (erste 560 Plots fiir Geschwindigkeit)

sample_plots <- all plots[1:50]

# 7c: Initialize our accumulation tracking
# 7c: Initialisiere unsere ARkumulations-Verfolgung

species_found <- c() # Empty vector to collect species
# Leerer Vektor um Arten zu sammeln
accumulation <- c() # Will store species count after each plot
# Speichert Artenzahl nach jedem Plot

# 7d: Loop through each plot and count species!
# 7d: Schleife durch jeden Plot und zihle Arten!

for (i in 1:length(sample_plots)) {

# Get current plot ID
# Hole aktuelle Plot-ID
current_plot <- sample_plots[i]

# Get species in this plot
# Hole Arten in diesem Plot
plot_species <- species_data$WFO_TAXON[species_data$PlotObservationID == current_plot]

# Add to our collection
# Flige zu unserer Sammlung hinzu
species_found <- c(species_found, plot_species)

# Count unique species so far
# Zdhle einzigartige Arten bisher
total_species <- length(unique(species_found))

# Store in accumulation vector

# Speichere im ARkumulationsvektor
accumulation <- c(accumulation, total_species)

# 7e: Look at the result!
# 7e: Schau dir das Ergebnis an!

accumulation

Ubung 8: Zeichne deine Kurve!

Der letzte Schritt - visualisieren wir unsere Akkumulationskurve!
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https://github.com/gcol33/hexify












































































































































































