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In natürlich vorkommenden Ökosysteme interagieren Organismen verschiedener Arten miteinan-
der und mit ihrer unbelebten Umwelt. Das bedeutet, dass sich nicht nur die Organismen unterei-
nander beeinflussen (z.B. durch Prädation oder Symbiose), sondern die Lebensfähigkeit eines 
Organismus auch von dem Zustand der Umwelt abhängt und diese Umwelt wiederum von den 
Organismen geformt wird [1].  Werden Ökosysteme auf diese Weise betrachtet, dann leuchtet es 
ein, dass der Zustand des Interaktionsnetzwerkes eines Ökosystems ein starker Indikator für den 
Gesundheitszustand des betreffenden Ökosystems ist [2].  

Die (mikrobielle) Biodiversität in natürlichen Ökosystemen kann dabei über genetische Daten ab-
geschätzt werden. Eine Umweltprobe wird sequenziert, also die DNA-Sequenzen der darin befind-
lichen Mikroorganismen erfasst und digitalisiert. Auf der Basis dieser Daten können Aussagen 
darüber getätigt werden, welche Organismen in welcher Anzahl in einem betreffenden Ökosys-
tem vorhanden sind. In den letzten Jahren wurden in mehreren Studien auf der Basis solcher 
Sequenzdaten sogenannte co-occurence networks berechnet, die als Annäherung an Interakti-
onsnetzwerke betrachtet werden können. Hierzu wurden verschiedene Methoden eingesetzt, die 
mit Hilfe von einfachen Korrelationen oder simplen machine learning-Ansätzen numerische Zu-
sammenhänge zwischen einzelnen Organismen im Ökosystem finden [2] und diese auf einen 
Graph abbilden. 

In diesem Projekt sollen möglichst viele der in der Literatur vorhandenen Methoden zur Erzeu-
gung von Interaktions- und co-occurence-Netzwerken in einem R-Paket implementiert werden 
und die Interaktionen von mehr als zwei Organismen mit Hilfe von multi-target regressions-
Modellen modelliert werden [3,4]. Dabei sollen zudem typische Fragen aus der Netzwerkmodellie-
rung, wie z.B. Zentralität von Knoten, maximale Subgraphen etc. für diese Problemstellung be-
antwortet werden. 
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