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ABSTRACT

Diversity measures are important nonparametric tools of community study in
biomonitoring research, which is gaining importance in freshwater fish assessment
for angling purposes. Yet the full potential of the measures has been theoretically
explained only in recent years, which is one cause why they are still too little
appreciated by the fishery scientific community. Another cause is perhaps lack of
easy and extensive presentations of the newly discovered qualities and application
possibilities of these measures, including respective calculations. The present
study is an attempt to present the advance in diversity measure assessment and
understanding that has occurred in recent years using simple examples related to
freshwater fishery research.
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1. WSTEP

Biomonitoring dla celow wedkarskich to oceny i poréwnywanie
populacji i zespotow ryb w wodach tych samych i na ogél znacznych
obszarow (np. zlewni) w podobnych i z reguly znacznych odstepach czasu.
Oceny te sa dos¢ bezproblemowe w przypadku populacji poszczegélnych
gatunkow, jednakze duzo bardziej skomplikowane i klopotliwe w przypadku
zespotow gatunkow. W przypadku zespolow trudniej jest bowiem odpo-
wiedzie¢ na pytanie: czy region jest homogeniczny, czy tez sklada sie
z odmiennych czeSci, co wyraza sie odmiennoscia wystepujacych tam
zespotow organizméow? Jesli za$ zespoly sa odmienne, to jak bardzo réznia
sie od siebie? Tylko poprawne odpowiedzi na te pytania moga okresli¢
wlasciwy sposéb rozdysponowania srodkéw ochrony w badanym regionie
(Jost i inni 2010). Poniewaz uzyskanie powyzszych odpowiedzi zalezy od
uzytych metod badawczych, nowe narzedzia dostepne dla oceny zespotow
zashuguja na stale zainteresowanie.

Jedna z najwazniejszych kategorii oceny =zespolow sa miary
roznorodnosci. Sa one stosowane od dziesiecioleci ze wzgledu na ich
nieparametrycznos¢ oraz wszechstronnos¢ zastosowan. Moga by¢ uzywane
z danymi dotyczacymi liczebnosci, badz udzialow biomas poszczegolnych
gatunkow w biomasie zespotlu: mowimy wtedy o réznorodnosci gatunkowe;j.
Mozna je réwnie dobrze uzy¢ do dowolnego poziomu taksonomicznego
i mamy wtedy do czynienia z réznorodnoscig na danym poziomie, a wiec
dotyczaca rodzajow, rodzin, itp. Zastosowanie ich z kolei do gildii, czyli grup
gatunkow o podobnych cechach (np. rozrodczych czy troficznych), dostarcza
oceny tzw. réznorodnosci funkcjonalnej (Magurran, 2004).

Przez bardzo dlugi okres czasu zastosowanie miar réznorodnosci byto
jednak ograniczone ich nie do konca jasnymi wlasciwosciami. Wiele
watpliwosci rozwialy badania wykonane w ostatnich kilku latach przede
wszystkim przez Josta (2006, 2007) (Glowacki 2009) oraz Tuomisto (2010a,
2010b), a miary te sa coraz powszechniej stosowane, rowniez w ekologii
organizmow zyjacych w wodach stodkich (Clarke i inni 2010, Higgins 2010,
Glowacki i Penczak 2012, Glowacki i Penczak 2013). Niniejsze studium
stara sie przedstawi¢ ten postep ktory dokonal sie w rozumieniu miar
roznorodnosci, stosujac proste przyklady zwigzane 2z problematyka
biomonitoringu wod srédladowych.

2. MIARY ROZNORODNOSCI I PRZYKLADY ICH ZASTOSOWAN

Z wielu miar stosowanych jako miary réznorodnosci najpowszechniej
uzywanymi sa miary Shannona(-Wienera, lub -Weavera) (Shannon 1948)
(H) i Simpsona (D) (Simpson 1949)(ta druga najczesSciej w postaci tzw.
Gini-Simpsona) (Lande 1996, Jost 2007), wyrazane wzorami:
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S S
H == p;Inp; oraz Dzl—Zpl-z,
i=1 i=1

gdzie pi to udzial danej kategorii (np. liczebnosci czy biomasy gatunku i
w zespole, a S to catkowita liczba kategorii w zespole.

Wartos¢ kazdej z tych dwoch miar wzrasta wraz ze wzrostem liczby
kategorii oraz ze zmniejszaniem sie roéznic pomiedzy kategoriami. Jednakze
na zmiany te wickszy wplyw maja gatunki rzadkie w przypadku pierwszej,
a gatunki pospolite w przypadku drugiej miary. Z kolei wartosci minimalne
(czyli oznaczajace najnizsza réznorodnosé) obie miary osiagaja wtedy, kiedy
»zespol” sklada sie z jednego gatunku. Opisy obu miar, uzycie i zalety sa
przedstawione w niezliczonych podrecznikach i kompendiach publiko-
wanych od lat po dzi§ dzien (np. Begon i inni 2006, Jorgensen i Fath 2009,
Krebs 2011). Jednak réwnie dlugo znane sa ich stabosci jako miar
réznorodnosci (Hill 1973, Jost 2006, 2007), ktére wynikaja przede
wszystkich z tego, ze ani jedna ani druga miara nie byla opracowana dla
celow badania réznorodnosci, a jedynie zapozyczona z innych dziedzin
nauki. Pierwsza istotna wada, to brak cechy tzw. podwajalnosci (ang.
doubling property, Hill 1973, Jost 2006, 2007). Cecha ta polega na tym, ze
podwojenie liczby gatunkéw zespotu w takich samych jak pierwotne gatunki
liczebnosciach, powinno, zgodnie z nasza intuicja, spowodowac¢ dwukrotny
wzrost wartosci réznorodnosci. Niestety, nie jest tak ani w przypadku miary
Shannona ani Gini-Simpsona. Ilustruje to Przyklad nr 1:

Przyklad 1:
Nasz pierwotny zespol sklada si¢ z dwodch gatunkow wystgpujacych w nastepujacych
liczebnosciach:

Gatunek A B
Zespot
1 1 2

Warto$¢ miary Shannona tego zespotu wynosi:
> 11 2. 2

H| = _Z:‘ pilnp; = —[(g In E) + (5 In E)] =[—-(0,366) +(0,270)] = 0,636
i=

Dodajmy do powyzszego zespotu dwa gatunki o takich samych liczebnosciach:

Zespot

2 1 2 1 2

Warto$¢ Shannona tego nowego zespotu wynosi:
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s 11, 1, 1 1, 1. 1,1
Hy,=-%p.Inp, =J(—In=)+(=In=)+(=In—) +(=In=)] =
2 gpl Di [(6 6) (3 3) (6 6) (3 3)]

=[~(~0,299) + (-0,366) + (=0,299) + (~0,366)] = 1,33

a wigc:

0,636 x2=1,272+#1,33

Podobnie w przypadku miary Gini-Simpsona; analogiczne wartosci dla tych dwoch zespotéw
Wynosza:

a wiec:

0,44 x2=0,88 #0,72

Odstepstwa od cechy podwajalnosci sa tutaj niewielkie, ale nasilajg sie
wraz ze wzrostem liczby gatunkéw. Jedna 2z nielicznych miar
roznorodnosci, ktéora spelnia wymoég podwajalnosci, jest tzw. prawdziwa
roznorodnosé rzedu pierwszego (Hill 1973, Jost 2006, 2007). Jest ona
podstawa logarytmoéw naturalnych podniesiona do potegi miary Shannona
(H), czyli (w zaleznoSci od przyjetego typu notacji):

1 N [‘%Pilﬂpij %
D=exp| - p;lnp; |=e* = =e
i=1

Réznorodnosé D jest identyczna, zaréwno pod wzgledem wartosci jak
i samej funkcji, z N; (Hill 1973). Jednakze symbol D (ang. diversity),
zaproponowany przez Josta (2007) przyjal sie juz powszechnie w literaturze
przedmiotu (Jurasinski i Koch 2010, Tuomisto 2010a) i bedzie on uzywany
réowniez w tym artykule. Indeks gorny znajdujacy sie przed symbolem
glownym oznacza tzw. rzad réznorodnosci (ktéry nie jest objasniony ze
wzgledu na ograniczona objetos¢ publikacji). Indeks ten ma te dodatkowa
zalete, ze zapobiega pomyleniu prawdziwej réznorodnoSci z miara
Simpsona, ktéra najczeSciej réwniez jest oznaczana w literaturze
przedmiotu symbolem D, nigdy jednak z poprzedzajacym indeksem.

W Przykladzie nr 2 pokazano, ze wartos¢ prawdziwej réznorodnosci
zastosowanej do tych samych zespolow ktore uzyte byly w Przyktadzie nr 1
zachowuje sie tak, jak bySmy tego oczekiwali. W Przykladzie nr 2 1D; to
prawdziwa réznorodnos¢ zespotu nr 1, a 1D, zespolu nr 2.
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Przyklad 2:

S 1, 1 2. 2
'Dy =exp[-Y. p;In p;]=exp HEGW)+ G D=

i=l1

= exp{-[(0,333x—1,1) + (0,666 x —0,406)]} =
= exp[—(~0,366) + (—0,270)] = exp(0,636) = 43¢ =2,7182818*5% =1 89

S 1, 1 1. 1 1, 1 1, 1
'D, =exp[-X. p;Inp;]= eXp{—[(glng) + (glng) + (glng) + (Elng)]} =

i=1

=e9=271828181) =378

a wiec:

1,89 x2=3,78

Powyzej liczona prawdziwa réznorodnosé¢ rzedu pierwszego moze by¢
stosowana do poréwnywania zespoléw o ile wymiana gatunkéw pomiedzy
tymi zespolami, tzn. znikniecie czy pojawienie sie nowych gatunkéw
w drugim zespole, badz tez jedynie zmiana liczebnosci poszczegdlnych
gatunkéw pomiedzy zespolami, nie jest istotna (np. Glowacki i Penczak
2012). W przeciwnym jednak przypadku, co czesto moze mie¢ miejsce gdy
porownujemy zespoly po dlugim okresie czasu, powinniS§my zbadacé az trzy
kategorie réznorodnosci: réznorodnos¢ wewnatrz zespotéw (alfa), pomiedzy
zespolami (beta) oraz ich polaczenie (gamma). Od dawna istnieja dwie
koncepcje (paradygmaty czy modele) takiego polaczenia, cho¢ odnosna
procedura obliczeniowa nazywana jest zwykle partycjonowaniem Ilub
dekompozycja réznorodnosci gamma. Modele te to:

a) addytywny, czyli dodawczy: gamma = alfa + beta (Shannon 1948,
Lande 1996, Crist i inni 2003)
oraz

b) multiplikatywny, czyli mnoznikowy: gamma = alfa x beta (MacArthur
1965, Whittaker 1972, Jost 2006).

Jesli chcemy znac¢ dokladny obraz réznorodnosci, musimy obliczyé
wszystkie trzy kategorie (Glowacki 2009). Do niedawna realizowano jedynie
pierwszy paradygmat i tylko przy pomocy miar Shannona i Simpsona (oraz
bogactwa gatunkowego) (Lande 1996, Wagner i inni 2000, Crist i inni
2003). Jednakze okupione to bylo jeszcze inna istotna wada poza ta
wspomnianag powyzej: ukryta zaleznoscia réznorodnosci beta od alfa (Jost
2006, 2007). Wada ta jest bardzo niekorzystna, bowiem réznorodnos¢ alfa
i beta opisuja calkowicie odmienne cechy ukladu zespoléw (Jost 2007)
i w zwiazku z tym ich ocena powinna by¢ catkowicie niezalezna. Innymi
slowy, poprawnie partycjonowalna miara réznorodnosci powinna by¢ tak
skonstruowana, aby réznorodnos¢ beta miala mozliwo§é przyjmowania
zarowno niskiej jak i wysokiej wartosci przy zaréwno niskiej jak i wysokiej
réznorodnosci alfa.
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Stosujac dekompozycje roéznorodnosci gamma ukladu zespolow
obliczona przy uzyciu miar Shannona lub Simpsona taka niezalezna ocena
nie jest generalnie mozliwa (w przypadku miary Gini-Simpsona jest
mozliwa tylko w przypadku zespoléw o jednakowych wagach, czyli np.
liczebnosciach wszystkich gatunkow). Dekomponujac miare Shannona lub
Simpsona, zaleznos¢ réznorodnosci beta od alfa jest niewielka przy
niewielkich liczbach badanych kategorii (np. liczebnosci gatunkow), ale
w miare wzrostu tej liczby coraz bardziej nasila sie i redukuje nominalng
wartos¢ réznorodnosci beta, niezaleznie od tego, czy faktycznie jest ona
wysoka, czy nie. Przy duzej liczbie gatunkéw ré6znorodnosc¢ alfa bowiem
miala bedzie wysoka wartosé¢, o ile zespél nie jest bardzo zdominowany
przez nieliczne gatunki. Stosujac wiec ktéras z tych miar, poréwnywane
zespoly o licznych gatunkach moga nie mie¢ w ogéle gatunkéow wspolnych
(czyli ich réznorodnosé beta jest faktycznie wysoka), a ich niska
(nominalnie) réznorodnos¢ beta blednie wskazywacé bedzie, ze zespoly te
prawie sie od siebie nie réznig.

Jak odkryto takze zupelnie niedawno (Jost 2006, 2007), dopiero tutaj
prawdziwa roznorodno$¢ rzedu pierwszego ujawnia swe najwicksze
znaczenie. Jest ona bowiem jedyna miarg, ktora nie jest obciazona wada
zaleznosci kategorii beta od alfa w przypadku dekompozycji roznorodnosci
(a takze oczywiscie wada braku cechy podwajalnosci) jesli zespoly roéznia
sie wagami (czyli w przypadku liczebnosci gatunkéw lacznymi
liczebnosciami kazdego z zespolow). Prawdziwa réznorodnos¢ rzedu
pierwszego moze by¢ jednak poprawnie dekomponowana jedynie
multiplikatywnie. Wzory obliczania roznorodnosci alfa, beta, i ich iloczynu,
czyli gamma, podal Jost (2006, 2007). Poniewaz wykonywanie i zasto-
sowanie tych obliczen wzbudza czasami watpliwosci, podaje szczegélowy
opis, a potem przyklad, jak powinny one wygladac¢. Ciekawe przypadki
partycjonowania prawdziwej réznorodnosci rzedu pierwszego dotyczace
badan wykonywanych w stodkowodnej ichtiologii i ekologii makrobezkre-
gowcOw znalez¢ mozna na przyklad w pracach Clarke i inni (2010), czy
Higgins (2010).

Najpierw musimy obliczy¢ wagi poszczegolnych zespotow. W tym celu
sumujemy wartosci liczebnosci (tak jak tutaj), biomasy, czy jakiegokolwiek
innego parametru kazdego z nich wedlug ponizszych modeli. Oczywiscie
wagi te moga byé zupelnie rozne w przypadku réznych parametrow.
Poshugujemy sie tutaj wzorami:

N N
suma, =Y. p,,Suma, = p,...
i=1 i=1

suma,, = suma, + suma, + ...
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suma, suma,
W - —_—

W, yoee
suma,, suma,,

gdzie S jest liczba gatunkéw, suma jest suma liczebnosci (biomasy, itp.)
gatunkow danego zespotu skladajacego sie z gatunkow i, ktorych udziaty
w zespolach wynosza pi, a sumaca to suma wszystkich zespoléw. Majac
wagi przystepujemy do wlasciwego liczenia prawdziwej réznorodnosci alfa
naszych zespolow (Jost 2007; réwnanie 17a):

s s
lDa = exp[— lel(pil Inp,)+ _W2§(pi2 Inp,)+ :|

Czytelnik moglby sie tutaj spodziewac¢ wzoru na réznorodnosc¢ beta.
Zostanie on jednak przedstawiony dopiero za chwile, bowiem r6zno-
rodnosci beta rzedu pierwszego nie da sie obliczy¢ bezposrednio, nieznajac
roznorodnosci gamma. Inaczej moéwiac, réznorodnos¢ beta jest prosta
funkcja réznorodnosci alfa i gamma (Jost 2007). Niemniej, jest ona od
roznorodnosci alfa niezalezna w tym sensie, ze moze przyjmowac, jak
wspomniano powyzej, dowolne wartosci. Obliczamy wiec réznorodnoscé
gamma, postugujac sie wzorem (Jost 2007, rownanie 17b):

s
ID}/ = eXp|:Zl‘,— (W Py + Wy Py +..) % ln(wlpil tw,p, + )j|

a dopiero na koniec réznorodnos$¢ beta naszych zespolow (Jost 2007,
rownanie 17c):

1 1 1
D,='D,I'D,

Przesledzmy to na przyktadzie.

Przyklad 3:
Postuzg sig tutaj tymi samymi co poprzednio, prostymi, bo kilkugatunkowymi przyktadami:
Gatunek | A B C D
Zespot
1 1 2 0 0
2 1 2 1 2

W naszym przyktadzie wagi poszczego6lnych zespotow wynosza:
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suma, :pA1+pBl+pCl+pD] =1+2+0+0=3
sumay = p o+ Ppr+pPcrtPp2 =1+2+1+2=6

suma,,; =3+6=9
W 3. 0,333;w, :£:0,666
9 9

gdzie suma; i suma, to sumy poszczegélnych, a suma,; to suma wszystkich (tutaj dwodch)
zespotow. Z kolei prawdziwa réznorodnos¢ alfa wynosi:

s s
1
Dy =exp| —w Z(Pil Inp;)+ —sz(Piz Inp;p)+...
i=1 i=1

Poniewaz liczebno$ci gatunkow liczone sa jako ich udziaty w catkowitej liczebnos$ci zespotu,
otrzymujemy:

1.1 2.2 0.0 0, 0
-0,333[(=In=-)+(=In—)+(=In=)+(=In—)]+
[(3 3) G (3 3) (3 3)]
1,1 2.2 1,1 2,2
—-0,660[(—In—=)+(=In=)+(—=In—)+(=In—
[(6 6) (6 6) (6 6) (6 6)]

lDa =exp

Zwroémy jednak uwage, ze w wypadku gatunkdéw o zerowej liczebno$ci nie mozemy wykonac
obliczenia iloczynu wartosci zero przez logarytm zera, bowiem logarytm zera jest nieokreslony.
Z tego powodu wyrazenia dotyczace liczebno$ci zero musza by¢é w obliczeniach pomijane.
Pomijamy wigc liczebno$ci zerowe, zamieniamy utamki zwykte na dziesigtne i mnozymy je
przez ich logarytmy, a nastgpnie podnosimy podstaweg logarytméw naturalnych do potegi
obliczonego wyktadnika, otrzymujac:

—0,333[(0,333 x —1,100) + (0,666 x —0,405)] +
'D,, = exp| - 0,666[(0,167 x —1,790) + (0,333 x—1,100)  |=
+(0,167 x—1,790) + (0,333 x —1,100)]

= exp(1,099) = %) = 2,7182818(:99) =3 001
Z kolei prawdziwa r6znorodno$¢ gamma wyglada w naszym przyktadzie nastg¢pujaco:

s
ID;/ = eXP[Z—(Wmn +WyDiy o) xIn(wpyy +wypiy + )} » ezyli

i=1
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AWip a1 + wop )X In(Wp g1 + Wap 42)]+
—[wpp1 +wappr) xIn(wipgy + wappy)l+ |
—[(Wpcr +wapea) X In(wiper + wapea)]+|
=W pp1 +wapp2) xIn(w ppy + wypp))l

—{[(0,333x %) + (0,666 x %)] x1In[(0,333 x %) + (0,666 x %)]} +

1
D, =exp

{0,333 2) + (0,666 % 2)]x In[(0,333 % =) + (0,666 x )]} +
- . § . N
~{[(0333% ) +(0,666x )] x In[(0,333x ) + (0,666 x )]} +
0 2 0 2
~{(0333% ) + (0,666 x )] x In[(0,333x ) + (0,666 x )]}
[—[(0,222 x In 0,222) + (0,444 x In 0,444) +
= eX] =
p_(O,l 11x1n0,111)+ (0,222 x In 0,222)]

[—[(0,222 x —1,505) + (0,444 x —0,812) +
= eX] =
p_(O,l 11x-2,198) + (0,222 x —1,505)]

=127 =2 71828181273 =3 572
W koncu dochodzimy do prawdziwej réznorodnosci beta, ktora rowna sig:

'Dy =3,572/3,001 = 1,191

Wartos¢ 1Dg oznacza wartoS¢ zdefiniowanej powyzej wymiany
gatunkow pomiedzy probami. Wydaje sie, ze otrzymana tutaj wartosc
roznorodnosci beta jest niska w poréwnaniu z wartosciami alfa i gamma.
Pamietajmy jednak, ze wartoS¢é maksymalna réznorodnosci beta (w naszym
przypadku wynosilaby ona 2) wystapi¢ moze jedynie w przypadku
wykluczania sie gatunkow pomiedzy zespotami, czyli takiego uktadu, kiedy
kazdy zespol posiada zupelnie inne gatunki. Poza tym, wszystkie gatunki
musialyby wowczas wystepowac w takiej samej liczebnosci bezwzgledne;j:
jest to sytuacja w praktyce zupelnie nieprawdopodobna.

Roznorodnos¢ alfa rzedu pierwszego obliczona powyzej jest Srednia
roznorodnoscia alfa dwoch badanych zespoléw. Réznorodnosé liczona
oddzielnie (tak jak to robiliSmy na poczatku rozwazan) dla kazdego zespotu
(ktéra jest wtedy roznorodnoscig alfa i gamma jednoczes$nie) jest na ogoét
inna, bowiem wowczas waga kazdego =zespolu wynosi oczywiScie 1.
Waznym jest, aby przy obliczeniach uwzgledniajacych partycjonowanie
roznorodnosci nie pomyli¢ Sredniej wartosci réznorodnosci alfa z wartoscia
roznorodnosci alfa/gamma ktéregos z zespolow.

Wartos¢ !Dg zawiera sie zawsze pomiedzy jednoscia (kiedy proby sa
identyczne) a liczba porownywanych zespolow, czyli w naszym przypadku
liczba dwa. Dzieki temu mozemy uniezalezni¢ ocene wartosci beta od liczby
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porownywanych zespotéw, traktujac otrzymana z wyliczen bezwzgledna
wartos¢ beta jako ulamek (albo procent) mozliwej maksymalnej wartosci
roznorodnosci beta danej grupy zespolow, stosujac zasade standaryzacji
opisana np. przez Legendre i Legendre (1998):

1 1
1 D - Dmin

e leax_lein
w naszym przykladzie !Dmin = 1, @ 1Dpax = 2.

Powyzej przedstawiona procedura liczenia r6znorodnosci gamma
zachowuje matematyczna elegancje. Mozna jednak podjS¢ na skréty,
bowiem réznorodnos¢ gamma jest jednoczesnie catkowita réznorodnoscia
sum liczebnosci gatunkéw metazespotu skladajacego sie z naszych dwéch
zespolow, czyli:

Gatunek A B C D
Metazespot 2 4 1 2

W zwiazku z tym réznorodnosé alfa tego metazespolu (a jednoczesnie jego
réznorodnosé gamma) wynosic¢ bedzie:

Przyklad 4:

! —exp| -3 —exp —[Cn )+ H e dm Y Emdy =
D, e =05 £ 10 p) = expl G0 ) ) )+ Cin 21 -

= ¢ =2,7182818"*" =3,572

Partycjonowanie prawdziwej réznorodnosci rzedu pierwszego moze by¢
wielopoziomowe. Po co je jednak wykonywac? Po to, aby stwierdzi¢ w jakim
stopniu do catkowitej réznorodnosSci przyczyniaja sie poszczegoélne
poziomy. Powiedzmy, ze badamy zespoly w dwoéch rzekach. Mozemy byc¢
wowczas zainteresowani tym, w jakim stopniu réznice w réznorodnosci
wynikaja z réznic pomiedzy zespolami na stanowiskach (co stanowi
roznorodnos$é na pierwszym poziomie), a w jakiej z réznic pomiedzy tymi
rzekami (co stanowi réznorodnos¢ na drugim poziomie). Moze sie przeciez
zdarzy¢, ze stanowiska sa bardziej rézne niz rzeki, ale moze zaistnie¢
réwniez sytuacja odwrotna. Jest to zilustrowane ponizej. Rozszerzmy nasz
przykladowy metazespot o kopie dotychczasowych zespoléw oraz dodajmy
jeszcze jeden zespdl, tak aby pozby¢ sie natretnej symetrii gatunkoéw
i liczebnosci:
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Gatunek | A B C D
Zespot
1 1 2 0 0
2 1 2 0 0
3 1 2 1 2
4 1 2 1 2
5 3 1 4 0

Przyjmijmy teraz, ze zespoly 1 i 2 pochodza ze stanowisk rozmiesz-
czonych wzdtuz jednej rzeki, a zespoly 3, 4 i 5 wzdtuz drugiej. Zauwazmy,
ze w celu zrealizowania wielopoziomowego partycjonowania, musi sie ono
stosowac do nastepujacego ogbdlnego modelu (Glowacki i inni 2010):

1D;/= 1D0,1 1Dﬂ1 1Dﬂ2...1DﬂK

gdzie K to liczba poziomoéw. Konkretny model dwupoziomowego party-
cjonowania naszego przykladowego uktadu zespoléw bedzie mial natomiast
postac:

1D, = 1D, Dy 'Dp

gdzie 1Dp; to réznorodnos¢ beta na poziomie stanowisk (czyli réznice
w roznorodnosci pomiedzy stanowiskami), a 1Dg; to réznice w rézno-
rodnosci pomiedzy rzekami. Do obliczen potrzebujemy przede wszystkim
Sredniej réoznorodnosci alfa pieciu zespolow oraz ich réznorodnosci beta.
Zaczynamy liczy¢ tak jak poprzednio w przypadku dwoéch zespolow
(a obecnie pieciu) i otrzymujemy wartoSci !Dg, 1Dg oraz !Dy. Jednakze
otrzymana teraz roznorodnos$¢ beta jest iloczynem réznorodnosci beta
pierwszego i drugiego poziomu, czyli iloczynem 1Dg; i 1Dgy (a w gruncie
rzeczy wszystkich pozioméw jakie moglibySmy wyr6zni¢). Skad wziac
wartosci réoznorodnosci beta na poszczegélnych poziomach? Oté6z, aby je
uzyskacé, laczymy nasze pierwsze dwa zespoly (czyli z pierwszej rzeki)
w jeden metazespdél oraz kolejne trzy (czyli z drugiej rzeki) w drugi
metazespol, traktujemy kazdy z nich jako zespol! poczatkowy drugiego
poziomu i powtarzamy liczenie, otrzymujac wartos¢, ktora tym razem jest
roznorodnoscia beta drugiego poziomu, 1Dg,. Majac wartos¢ réznorodnosci
beta tego drugiego, wyzszego poziomu, mozemy obliczy¢ wartoS¢ roézno-
rodnosci beta pierwszego poziomu, poniewaz wystarczy nam do tego
rozwigzanie ponizszego rownania z jedna niewiadoma;:
1
'D :L
sl D x'D
a B2
Przesledzmy to na przykladzie.
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Przyklad S:
Liczac tak jak w Przyktadzie 3, otrzymujemy nast¢pujace wartosci dla naszych pigciu zespotow:

'D, =2,887; 'Dy=1,332; 'D, =3,845

Laczymy zespoty tak, jak to opisano powyzej:

Gatunek | A B C D
Metazespot
1 2 4 0 0
2 5 5 6 4

i powtarzamy liczenie, otrzymujac ich r6znorodnos$¢ beta drugiego poziomu, ktéra wynosi:
'Dyr=1,152
Teraz rozwiazujemy wspomniane rownanie z jedna niewiadoma, otrzymujac:

"Dy, = 3,845/(2,887 x 1,152) = 1,156

Nominalnie réznorodnos$¢ beta poziomu nizszego z naszego przykiadu
(1,156), czyli réznica w réznorodnosci na stanowiskach, w bardzo
podobnym stopniu przyczynia sie do regionalnej (gamma) réznorodnosci
jak réznorodnosé beta wyzszego poziomu (1,152), czyli réznica wynikajaca
z roznic pomiedzy rzekami. Jednakze maksymalna wartos¢, jaka mogla
osiagnaé¢ réznorodnos¢ beta nizszego poziomu, wynosi 5 (bo mieliSmy
w sumie pie¢ zespolow/stanowisk), a wyzszego poziomu jedynie 2 (bo
mieliSmy tylko dwie rzeki). Jesli wiec ustandaryzujemy wartoSci rézno-
rodnosci beta, tak jak to pokazano powyzej, réznice pomiedzy rzekami
okaza sie znacznie wazniejsze niz pomiedzy stanowiskami, z ktérych
pochodza zespoly.

Postepujac analogicznie do przedstawionego powyzej prostego przy-
kladu, roznorodnosé¢ beta mozna obliczy¢ na dowolnej liczbie pozioméw,
choé nasze réwnanie oczywiScie stanie sie bardziej skomplikowane, bo
bedzie musiato zawiera¢ wartosci roznorodnosci beta wiekszej liczby owych
poziomoéw. Aby partycjonowaé réznorodnos¢ na wielu poziomach musimy
mie¢ wiecej zespoléw (stanowisk), ale przede wszystkim przejrzysty
ekologiczny model, ktéry chcemy zbadaé¢. Poza tym, partycjonowanie
ukladu zespoléw musi mie¢ charakter hierarchiczny, choé¢, jak wida¢ na
naszym przykladzie, nie musza to by¢ uklady tzw. zréwnowazone, czyli
zawierajace rowna liczbe elementow (tj. zespolow, stanowisk) w kazdej
partycji danego poziomu.

Wszystkie przedstawione w artykule obliczenia wykonywane byly na
logarytmach naturalnych. Jednakze zastosowana podstawa logarytmoéw nie
ma znaczenia w przypadku prawdziwej réznorodnosci rzedu pierwszego.
Logarytm przy dowolnej podstawie da takie same wartosci roznorodnosci.
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Zwrocmy na koniec uwage, ze wartosci Dy moga by¢ oczywiscie
stosowane w obliczeniach, w ktorych wykorzystuje sie sparowane
odleglosci/podobienstwa pomiedzy zespolami, czyli takie gdzie wartosci
liczone sa dla kazdej pary zespoléw oddzielnie (Glowacki i Penczak 2013).
Tutaj rowniez kategoria ta wolna jest od szeregu wad innych miar
sparowanych odleglosci/podobienstw zespoléow. Dodatkowa cecha
prawdziwej roznorodnosci rzedu pierwszego jest to, ze przypisuje ona
podobny wplyw na réznorodnosé¢ zarowno gatunkom rzadkim jak i licznym,
co pozytywnie odroznia ja od miar Shannona i Simpsona.

3. SUMMARY

Biomonitoring for angling purposes are assessments and comparisons
of populations and communities carried out in the water bodies of the
same, and usually large (e.g. watershed) regions, and at usually long time
intervals. The assessments are relatively simple in the case of single
species’ populations, but much more complicated and problematic in the
case of communities. One of the most important tools of community
assessment are diversity measures. This results from their being
nonparametric and from their wide range of applicability. In fisheries, they
may be used with fish abundance or density data, but also with the shares
of given species in the biomass of the total community. In all these cases
we deal with the category of species diversity. However, these measures
may also be used equally well with data of any taxonomic level, and we
then have to do with diversity at the given level: the genus, family, etc.,
level. In turn, when applied to reproductive and trophic guilds, the
measures inform about the functional diversity of communities.
Nevertheless, for many years the applicability of the measures was to some
extent limited due to not quite clear properties of the diversity tools and
methods of diversity measure application. Many doubts concerning these
problems have been dispelled by the investigations of such theoretical
diversity investigators as Jost (2006, 2007) or Tuomisto (2010a, b). The
present study intends to present the advance that has taken place in
diversity measurement in recent years, using simple examples related to
freshwater biodiversity research. It is demonstrated that the true diversity
of order one has a great advantage over the formerly used Shannon and
Simpson measures. This regards particularly the true diversity’s
partitioning, as the true diversity of order one is the only measure that
may be successively decomposed into meaningful alpha (within
community) and beta (between community) parts in the case of
communities whose total abundances (or other parameters studied) differ.
The hierarchical partitioning of the true diversity of order one, which is
another achievement, is also presented and explained in detail.
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