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Bevezetés és célkitlizések

A taxondmia modern kori kihivasai

A taxondmia, az él6 dolgok megismerésének, leirasanak és besoroldasanak tudomanya
alapvetd fontossdgu a bioldgiai tudomdanyokban. Tébb mint két évszazadra visszanyulo
torténete egyben a valsdgok és azokra sikeresen kidolgozott valaszok torténete is. Az els6
komoly kihivas mar a XIX. szazadban jelentkezett, felszinre hozva az addig gydjtott hatal-
mas informdacié mennyisége és minGsége, azaz rendezettsége korili hidnyossagokat. A
mai zsargonban ezt a jelenséget az els6 bioinformatikai valsagként emlitjik (Godfray
2002). Erre a problémara a megoldast egy olyan nevezéktani szabaly rendszer bevezetése
jelentette, amely megalapozta a modern taxonédmiai munkdk alapjait, s melynek elvei a

mai napig meghatarozdak a taxondmiaban.

Napjainkban a taxondmia Ujabb kihivasokkal kell szembenéznie. Mig a régebbi korokban
a biodiverzitds kutatasanak — ez a hagyomanyosan, alapvet6en fenotipusos adatokkal dol-
gozo6 tudomanyag —szinte kizdrdlagos diszciplindjaként szerepelt. A modern id6kben azon-
ban szdmos Ujonnan létrehozott megkozelités (molekularis filogenetika, 6koldgia, enzim
vizsgalatok, bioakusztika, kutikuldris hidrokarbonat vizsgélatok stb.) nyujt segitséget a bi-
oldgiai sokféleség leirdsaban. Ha 6sszehasonlitjuk a fent emlitett tudomanyagakat a taxo-
ndmia hagyomanyos gyakorlataval a legnagyobb kilonbségeket a kvantitativ adatgydjtés-
ben és kifinomult adatelemzésekben, illetve azok hidnyaban lathatjuk. Ezek a , fiatalabb”
diszciplinak ugyanis dontéen nagyméretl adatsorok robusztus analiziseibél vonnak le k6-
vetkeztetéseket. A kovetkez6kben a taxondmia modern kori kihivasai kozil a taxondmia
jobb integracidja szempontjabdl alapvet6 fontossdgu mddszertani fejlesztésekre iranyuld
igényt vazolok fel, melyekre valé megfelelés fajsiulyos szerepet kapott karrierem soran.
Vallom ugyanis, hogy ezen igényekre j6 megoldast taldlva a taxondmia és egyéb szuprain-
dividudlis diszciplindk (evolucid bioldgia, okoldgia stb.) kozotti atjarhatdsagi akadalyok
nagymértékben elharithatdk, és ez altal a taxondmiai eredmények jobb integracidja meg-

valodsithato.

A taxondmiai eredmények és tudomanyos igény( kozléslik két f6 6sszetevbbdl all. Az egyik
alkotéelem maga a taxondmia, azaz a taxon, vagy taxonok hatdrainak felismerése, amely-
nek alapjan az egységeket korilhataroljuk és leirjuk. A masik komponens a nevezéktan,
aminek segitségével felcimkézzik az altalunk taldlt mintazat egyes elemeit, a taxonokat.
Mindkét Osszetevd jobbitasara, vagy akar gyokeres atalakitdsara léteznek torekvések,

azonban, mivel a karrierem soran én magam a taxonok felismerésének fejlesztésére foku-
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szaltam, a jelen munka a taxondmia a diverzitas felismer6 részét veszi gorcsé ala. A dol-
gozat a nevezéktani problémakat, javaslatokat, valamint az ide vonatkozé vitakat nem tar-

gyalja részletesen.

A taxondmia alapvet6 célkitlizése a biodiverzitas megismerése, ami a fajok felfedezésé-
ben, leirasaban és rendszerezésében nyilvanul meg. A teljes foldi fajszamot illetéen jelen-
leg csupdan becslések allnak rendelkezésre, melyek ezt a szdmot egy rendkiviil széles inter-
vallumban 4 és 30 millié kozé teszik (Godfray 2002, Zhang 2008, Padial és mtsai. 2010). A
jelenlegi itemben zajlé taxondmiai munka mellett, évente leirt atlagosan 18,500 allatfajjal
(Zhang 2008) kalkuldlva, a legévatosabb becslés altal sugallt 4 millids teljes fajszam tudo-
manyos igény( leirdsahoz tobb mint szaz évre lenne sziikséglink. Ha azonban figyelembe
vessziik, hogy egyes becslések ennek a fajszamnak tébbszordsét valdszin(sitik, akkor meg-
allapithatjuk, hogy a taxonémia f6 célkitlizésének teljesitése a jelenlegi technikdk nyuj-
totta lehet6ségek kozott tavolrdl sem tlinik megvaldsithatonak. Ezért, ha eltokéltek va-
gyunk a biodiverzitas teljes kor( leirasat illetéen, akkor ennek végrehajtasdhoz Uj koncep-
cidkra, Uj modszerek kidolgozasara van szlikség (Yeates és mtsai. 2011). A technoldégia fo-
lyamatos fejl6désével, mint példaul a gyorsabb DNS szekvendlasi technikdk, komputer to-
mografia, térinformatikai rendszerek és az egyre szélesebb kdrben elérhet6 internet el-
terjedésével ez a célunk redlisabbnak tlinik (Padial és mtsai. 2010). Ahhoz, azonban, hogy
az alapvet6en morfoldgiai mdédszerekkel operald taxondmia Iépést tudjon tartani az Uj
technikak segitségével leirt taxonok nagy szdmdval olyan egységesen elfogadott és vi-
szonylag kénnyen elsajatithatd mddszertanra van sziikség, amely az eredmények interp-

retalasanak megkonnyitésén tul képes jelentdsen felgyorsitani a biodiverzitas kutatasat.

Célkitlizések

A célkitlzéseim kozott az els6 helyen szerepel a taxondmia modern, XXI. szazadi informa-
cid alapu tudomannya alakitasa, valamint az ennek eléréséhez elengedhetetlen mddszer-
tani fejlesztésekkel valé hozzajarulas. Vizidm szerint a taxondmia — ez az élettudomanyok
teriletén alapvet6 fontossagl tudomanydg — olyan viragzé tudomanyaggd valhat, amely
képes forrasok nagyobb mértékld bevonasara, és alkalmas lehet az Uj kutatd generacio
tagjait komoly tudomanyos perspektivat nydjtva megszélitani. Karrierem sordn a taxoné-
mia kvantitativ irdnyzatanak alkalmazasa alapjaiban befolyasolta a célkit(izéseim kijel6lé-
sét és végrehajtasat. Egy olyan, modern mddszertanon alapulé taxondmia jobbitasa és
m(ivelésének terjesztése motivalt, amely teret ad a taxondmiai eredmények széleskori

bemutathatdsaganak és az ismeretek atadasanak.
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A fentebb felsorolt igények mentén haladva igyekszem a taxonédmia modern kori kihiva-
saira olyan valaszt talalni, ami egy lehetséges alternativak egyikeként elvezethet egy mo-
dern, informacio alapu taxondmia megalapozasahoz. Az értekezés a karrierem eddigi sza-
kaszanak célkitlizéseit és eredményeit mutatja be rangos, nemzetkozi folydiratokban
megjelent publikacidimon keresztil. A dolgozat felépitéséhez kivalasztott munkdk segit-
ségével az elért eredményeken tul igyekszem bemutatni azt a szemléletmddot is, amely
az eddigi tudomanyos tevékenységemet atszovi. A doktori mdvet ugy épitettem fol, hogy
a f6 csapasiranyként megfogalmazott kvantitativ morfoldgiai elemekkel m(ik6dé taxono-
mia alkalmazdasdaval elért eredményeim, illetve az dltalam elvégzett mddszertani fejleszté-
sek hattere és folyamata jol nyomon kdvethet6 legyen. Az értekezés alapjaul szolgdlé tu-
domanyos munkak kilénb6z6 megkozelitésben, eltérd tipusu (mddszertani, taxondmiai,
biogeografiai) kérdésekre keresnek valaszokat, amelyek mindegyike meglehet&sen eltéré
megkozelitést igényel. Az emlitett heterogenitds miatt ezért az egyes fejezetekben egyen-
ként, kilon mutatom be az aktualis alfejezetekhez tartozé tudomanyos hatteret, a méd-
szertant és az eredményeket.

Az altalam alkalmazott megkozelitések

A fenotipusos adatok fontossaga

A mai napig a fenotipusos adatok szolgdlnak a biodiverzitas kutatas alapvet6 forrasaul, de
az ilyen adatok nem csak a taxonédmia, vagy az anatdmia muvelGinek hozhatnak Uj felfe-
dezéseket, hanem az élettudomany interdiszciplinaris teriileteinek is hasznos informacié-
forrasa lehet. A fenotipusos jellegek alkalmazasanak a mai napig dominds szerep jut a bi-
oldgidban, tobbek kozott elsédleges adatként szolgalnak fajok elkiilonitéséhez a taxoné-
miaban, vagy a torzsfejlédési mintazatok jobb megértésében és nélkilozhetetlenek nagy-
szabasu adatbazisok, példaul a Tree of life projekt (Burleigh és mtsai. 2013) létrehozasa-
ban is. A kilonféle szervezetek fenotipusainak vizsgalata komoly 0sztén6z6 erével bir
olyan, interdiszciplinaris tudomanyagak esetén, melyek az él6lények egyedfejl6dését vagy

a kornyezettel vald kdlcsonhatasok jobb megértését tizik ki célul.
Morfoloégiai vizsgalatok az integrativ taxonédmiaban

A morfolégiai adatok sokaig a taxondmiai kovetkeztetések kizardlagos forrasaként szere-
peltek. Az alaktani eltérések megfigyelésén alapuléd megkozelités alapvet6en arra a ta-
pasztalatra épil, hogy a morfoldgiai kiilonbségek és a génaramlds megszakadasa kozott
szoros — de nem kizarélagos — kapcsolat all fenn. Az esetek donté tobbségében a bioldgiai

fajok hatarai pusztan morfoldgiai vizsgalatokkal is jol megallapithatdak, viszont ismeretes,
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hogy a kils6é megjelenés fejlédéstani folyamatai kornyezeti hatasok alatt is allnak, ezért
célszer(i lehet a morfoldgia mellett mds megkozelitések segitségével generdlt adatokat is
bevonni a vizsgalatokba. Erre a problémadra nydjt megoldast az un. integrativ taxondmia
(integrative taxonomy), amely Osszetetten értékeli a kiilonb6z6 megkdzelitések, mint
morfoldgia, molekuldris filogenetika, 6koldgia, kutikularis hidrokarbonat vizsgalatok, bio-
akusztikai adatok (Cremer al. 2008, Schlick-Steiner és mtsai. 2010, Galimberti és mtsai
2012, Ward & Sumnicht 2012) eredményeit, és igy alkot egy biodiverzitasi mintazatokra
vonatkozd egyesitett hipotézist (Dayrat 2005, Will és mtsai. 2005). Az integrativ taxono-
mia leggyakrabban alkalmazott adat-forrdsa, a morfolégia mellett, a molekularis filogene-
tika, azaz a DNS adatok (1. abra).

A molekuldris mdédszerek eredményeinek a taxondmiai dontéshozdsban elfoglalt szerepe
és figyelembe vétele hamar domindnssa valt a hagyomanyos morfoldgiai megkozelitések
megallapitasaival szemben, és ez a trend napjainkban is észrevehetd. Torténik mindez an-
nak ellenére, hogy az integrativ taxondmia mddszertanat Will és mtsai. (2005) els6dlege-
sen a DNS barcoding-al szembeni kritikaként vezették be, és amelyben egy olyan taxoné-
miai folyamatot vizionaltak, amely a pusztan mitokondrialis COl szekvencidinak elemzése-
ib6l kapott eredményekkel szemben képes tobb, fliggetlen forrdsbdl szarmazé bizonyité-

kok egyuttes elemzésébdl kovetkeztetéseket levonni.

morphociogy

1. dbra. Az integrativ taxonomia sematikus megjelenitése Padial et al (2010) nyomdn. A sdrga (6koldgiai
niche), piros (mitokondridlis DNS) és kék (morfoldgiai karakterek) szinnel az alkalmazott megkézelitési mo-
dokat latjuk. A halmazokban lévé pontok egy-egy elkiilénitésre vdro, éndllé leszdrmazdsi vonalat (példaul
fajokat) jelélnek. A megkézelitések dltal alkotott halmazok dtfedéseibe keriilé fajok esetében a fliggetlen

megkézelitések az osztdlyozdst tekintve egybehangzo dllitdst fogalmaznak meg. A kiilbnbéz6 mddszerek
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metszésében taldlhatoak azok a mintdk, melyek esetében az integrativ megkdézelités segitségével a legbiz-

tosabb taxonomiai déntést hozhatjuk.

Will és mtsai. (2005) szamara az alaktani jellegek vagy jelleg-kombindcidk jelentetik az el-
s6dleges adatforrast. Néz6pontjuk szerint az morfoldgiai karakterek osszetettebb felépi-
tése és feltételezhet6en tobbgénes orokl6désmenete sokkal biztosabb alapot nyujt fajha-
tarok megallapitasara, mint az — akkoriban elérhet6 — révid mitokondrialis DNS szakaszok

elemzése (Id. még Yeates és mtsai. 2011).

Napjainkra azonban az alaktani vizsgdlatok jelent6s teret veszitettek, aminek egyik oka-
ként a mddszertani fejlesztések elmaradasat emlithetjiik. Eppen ezért, modern médszer-
tani alkalmazésok kidolgozdsa alapvetd fontossagu a taxonémia jovéje szempontjabol. Uj
eljarasok bevezetésével azonban lehetGségiink nyilik a morfoldgiai adatok széleskoribb
integrdlasara, ezzel képesek lehetlink egy értékes, fliggetlenil értékelheté adatsorhoz
jutni, ami nélkiilozhetetlennek bizonyulhat olyan, gyakorlatban el6forduld esetekben (pl.
igen régi példanyok vizsgdlata, szubfosszilis, vagy fosszilis leletek értékelése), amikor mo-
lekularis vizsgalatok nem, vagy nehezen alkalmazhatdak (Schlick-Steiner és mtsai. 2007).
Végil emlitsik meg a legfontosabb, morfoldgiai taxondmia mellett szél6 érvet. A taxon
nevek alkalmazasat determinald elsédleges tipus példanyok egyedisége miatti szabalyo-
zasok sok esetben kizardélag nem invaziv vizsgdlatokat engednek meg, ami kizarja a mole-
kularis mintavételezés lehetGségét. llyen esetekben csakis a morfolégiai adatok teremt-
hetik meg a kdzvetlen kapcsolatot a gyakorlati fajhipotézisek, valamint az zoolégiai neve-

zéktan kozott (Steiner és mtsai. 2009, Bagherian és mtsai. 2012).
Kvantitativ morfolégiai megkozelitések alkalmazasa a taxonémidban

En magam — csatlakozva ahhoz a taxondmusi kdzdsséghez, amit kvantitativ iskolaként tar-
tunk szdmon — a karrierem egy hosszabb szakaszat annak az elhatarozasnak szenteltem,
hogy gyakorlatban hasznosithatd fejlesztéseket tegyek a morfoldgiai taxondmiai mdodsze-

rekben, ezzel segitve a taxondmia megujitasat.

Néz6pontom szerint egy morfoldgiai adatokkal dolgozé taxondmiai vizsgalat is lehet mo-
dern, ha modern megoldasokat alkalmazunk a megvaldsitas soran. A korai, a doktori fo-
kozatom (PhD) megszerzése el6tti id6szakara jellemz6 munkdim (Csész & Seifert 2003,
CsOsz & Markd 2004, Steiner és mtsai. 2006, Cs6sz, Schulz & Radchenko 2007 stb.) hagyo-
manyos morfometras alkalmazasait késébb felvaltotta egy olyan feltard jellegli morfo-

metrikus elemzésekkel operdlé mddszertan (Seifert, Ritz & Cs6sz 2014, Cs6sz & Fisher
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20164, 2016b) kidolgozasanak és alkalmazasanak igénye, mely képes nagyméretd, sokdi-
menzids adatsorban is megtalalni a bioldgiai jelentéssel biré mintazatot (Cs6sz és mtsai.
2014, Cs6sz, Miko & Heinze 2015, Cs6sz & Fisher 2015, Seifert & Csdsz 2015).

Alapvetd célkitlizéseim kozé tartozott a taxondmiai dontéshozas kvantitativ morfoldgiai
adatokra helyezése. Egy olyan eljards kidolgozasa, ami amellett, hogy jelentésen noveli a
felismert mintazat pontossdgat és megbizhatdsagat, a morfoldgiai taxondmia dontésho-
zatali mechanizmusat is nagyban meggyorsitja. Ez idealisan egy olyan, algoritmus alapu
modszer kidolgozasat jelentette, ami képes automatizalt morfoldgiai fajhipotézis alkota-

sara, akar szakember el6zetes hipotézisalkotdsa nélkiil is.

A feltaré jellegli elemzések (Exploratory Data Analyses — EDA) csaladja pontosan ilyen ese-
tekre lett kidolgozva, azaz hogy ismerjék fel az olyan adatsorokban rejl6 mintazatokat,
melyeket gyengén elkllonilé objektumok alkotnak, valamint, hogy el6zetes hipotézis
megalkotdsa nélkil adjanak betekintést tobbvaltozds adatstrukturakba. Napjainkban sok
olyan algoritmus elérhets, melyeket feltaré jellegli elemzések céljara fejlesztettek ki, és
sokat kozuliik kifejezetten morfoldgiai adatokban rejlé komplex mintazatok felismerésére
dolgoztak ki (Goloboff és mtsai. 2006, Baur & Leuenberger 2011, Klingenberg 2011 stb.).
A legtobb mddszer azonban vagy nem abrazolja vizudlisan az eredményeket, igy nem nye-
rink betekintést a finomabb adatstrukturakba (pl. Expectation-Maximization algoritmu-
sok), vagy az dbrdzolhaté dimenzidszam tul kevés egy Osszetett kép értékeléséhez (PCA),
vagy az allometrikus 6sszefliggéseket nem képes megfelel6en kezelni, igy a méret varian-

ciabdl adddé természetes testarany eltolddas elfedi a 1étezd kiilonbségek egy részét.

Sajat eredmények 6sszefoglalasa
A szemantikus fenotipus megkozelités alkalmazasa hangyakon

A szemantikai tartalmak hangydkon torténd kialakitasa, az ontoldgidk fejlesztése (2. abra)
mellett a vilagon els6ként a sajat munkdimhoz kot6dik. A megkozelités gyakorlati felhasz-
naldsanak alapjait rangos folyodiratokban kdzoltem [Cs6sz, Mikd & Heinze (2015) PloS one,
10(11), e0140000. és Cs6sz & Fisher (2016a) PeerJ, 4, €1796.]. Munkam soran folyamato-
san igyekszem finomitani és tisztazni a korabbi taxonédmiai revizidk soran hasznalt fenoti-
pus megkozelitéseket, és megvizsgadlom a meglévd adatokkal vald Gjitasok lehetbségeit. A
leirdsokban és kulcsokban hasznalt morfoldgiai allitasok hartyasszarnyu-specifikus termi-
noldgidja, valamint a fenotipuson alapulé diagndzisok ontoldgidk [Deans AR, Lewis SE, Hu-
ala E, Anzaldo SS, Ashburner M, Balhoff JP, Blackburn DC, Blake JA, Burleigh JG, Chanet B,
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Cooper LD, Courtot M, Csdsz S, és mtsai. (2015) PLoS Biology 13(1): €1002033.] Hymenop-
tera anatomia ontoldgia (HAO) URI tablazatban keriilnek csoportositdsra. A taxon kezelé-
sek (latin név, leirdk, illetve a verbatim allitasok) lekérdezhetd leirasai megtaldlhatdak az

mx web alapu konyvtar (http://purl.org/NET/mx-database) taxonomic treatment fileja-

ban. A munkam soran a fenotipusok kezelését az ow/ nyelv egy leegyszerdsitett szintaxa-

val, a manchester sytax-szal allitottam 6ssze.
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2. dbra. Hogyan ismerjiik fel az eldgazo fenotipusokat? (Alsé panel) Természetes nyelvi eszkbz6kkel nehe-

zen megfogalmazhatd, kiilbnbéz6 mdédon eldgazo fenotipusok. (A) A méhek tollas mikroszkopikus felépitésdi
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szérszdlai, melyek a pollengydijtést teszik lehetévé, a legtébb rovar-szérszaltol kénnyen elkiilénithetd. (B)
Egy mutdns Drosophila melanogaster eldgazo sértéi. (C) A zebra ddnio (Danio rerio) ldrvdk véredény elaga-
zoddsai az angiogenezis kezdetén. (D) Névényi ,,trichomdk” szamos fajtdja megtaldlhaté. (Felsé panel) Az
emlitett fenotipusok ontoldgiai eszk6zékkel leirt meghatdrozdsai. A szemantikus grdfban a szabad megfo-
galmazdsok pontos anatomiai elnevezések konzisztens haszndlatdval fenotipusos leirdssd lettek konver-
tdlva. A leirdsok két komponensbél dlinak: egy anatomiai terminusbdl (lila) és egy tin. minéségi terminusbdl
(z6ld). A céduldk aljan Iathato a terminusok ontoldgiai azonosité szama (pl. HAO 0000935). Deans és mtsai.
(2015) PLoS Biol 13(1): e1002033. doi:10.1371/journal.pbio.1002033 nyomdn.

NC-klaszterezés és NC-PART morfoldgiai mintazat felismeroé rendszerek

Els6 Iépésben egy olyan, meglévé elemek kombinacidibdl alkotott eljaras kidolgozasat cé-
loztam meg, amely a felsorolt problémakat kezelni képes. Ennek a torekvésnek eredmé-
nyeként egy Uj eljarast ,,Nest-Centroid clustering” (Fészek-Sulypont klaszterezés, melyet a
tovabbiakban a dolgozatban roviditve NC klaszterezésként fogok emliteni) néven vezet-
tem be, sajat elgondolas és kezdeményezés alapjan (Seifert, Ritz & Csdsz! 2014). A mdd-
szer alapos tesztelési folyamatainak eredményei (3. dbra) alapjan kijelenthetd, hogy el-
méletileg barmely euszocialis szervezet populdcidira — igy mint hdartyasszarnyuak (han-

gyak, méhek, darazsak), termeszek koldnidi, gubacsképz6 tetvek, stb. — alkalmazhaté.
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3. dbra. A 48 vizsgdlt fajpdr 4844 fészekmintdjanak NC klaszterezéssel kapott osztdlyozdsi sikerességének
vdltozdsa a fészekmintdk egyedszamdnak névekedésével. Mind az NC-UPGMA, mind pedig a NC-Ward
madszer dtlagosan 95%-ndl nagyobb sikerrel osztdlyozza a fészekmintdkat kis egyedszam esetén is. Az out-
lierek ardnya NC-UPGMA elemzéesinél szintén négynél tébb egyedet tartalmazd sorozatok esetén kézelit a

nullahoz. (Csész, nem publikalt)

Ezeken felll az NC-klaszterezés altalanossagban minden olyan dsszetartd rendszernél ma-
kodik, melyekben igazolhatdan azonos faju elemek — példaul ugyanazon a névény levelei
és viragai, a korall "fej" genetikailag azonos polipjai, levéltet( telepek altal termelt egyet-

len fundatrix — az elemzés szdmdra kielégité mennyiségben el6fordulnak. A mddszert

! Levelez6 szerz8ként.
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megjelenése ota rangos folydiratokban publikalt, integrativ taxondmiai munkakban hasz-
naljak morfoldgiai adatok elemzésére (Derkarabetian & Hedin 2014, Gratiashvili és mtsai
2014, Wachter és mtsai. 2015, stb.), de morfoldgiai alkalmazasokon tul kutikuldris hidro-
karbonat vizsgalatoknak is megbizhaté médszere lehet (Guillem és mtsai. 2014, 2016). En
magam a moédszer segitségével 4 eurdpai és afrikai genusz 73 valid fajat kezeltem faji ran-
gon, melyekbdl 50 bizonyult tudomanyra Uj taxonnak. Ezek kdzul becsléseim alapjan 25-
taxonokat az NC-klaszterezés alkalmazasa nélkil nagy valdszintiséggel pusztan kilsé mor-
foldgiai vizsgalatok alapjan nem tudtam volna felismerni. Az 4j mddszer hatékonysaganak
novekedése két f6 tényezbvel jellemezhetd: a taxondmiai dontéshozds meggyorsitasanak
képeségével (a), valamint a felismert mintazat pontossagaval (b). Az Gj mddszer alkalmaz-
hatdsdganak értékelése szempontjabdl mindkét tulajdonsag javitasa alapvetd fontossagu.

a) A taxondmiai dontéshozas meggyorsitasanak képesége. A bevezetett NC-PART-klasz-
terezés bizonyitottan képes jelentGsen meggyorsitani a hangyafauna feltarasat azok-
ban az esetekben, ahol a fenotipusos jellegek jol szamszer(sithet&k és megfelelé meny-
nyiségl anyag all rendelkezésre. Ez a mddszer mind tapasztalt taxondémusok, mind ke-
véssé gyakorlott szakemberek szamara is hathatds segitséget jelenthet. Az (j eljaras
haszndlatanak taxondmia meggyorsitasdban jatszott szerepe a sajat munkassagomban
is hangsulyos szerepet kap: az NC-klaszterezéssel kezelt fajok szama évenkénti bontds-

ban jelent6sen megnovekedett (4. dbra).

4. abra. A karrierem sordn elvégzett
taxonomiai reviziok sordn faji rangon
kezelt taxonok szama éves lebontds-
ban. Kék szinnel a hagyomdnyos mad-
szertannal elvégzett revjziok taxon-
szdma, narancs szinnel az NC-klaszte-
rezéssel felismert 6sszes fajszam Idt-
haté.

Hagyomanyos

NC-klaszterezés

2001 2003 2005 2007 2009 2011 2013 2015 2017
Taxonomiai reviziok évente

Eves dsszesitésben leirt fajok szama

b) A felismert mintazat pontossaga, azaz a taxondmiai megoldderé (taxonomic resolving
power) és a megbizhatdsag (reliability) egylittes erGsitése. A mintazat helyénvaldsagat
a legjobban fliggetlen adatsorbdl torténd keresztbe tesztelésekkel lehet igazolni. A ren-

delkezésre allé molekularis (tébbnyire COI) adatsorok a morfoldgiai adatokkal dolgozd
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NC-klaszterezéssel nagyon hasonlé mintazatot adnak. Az 6sszesen tizennyolc fajt szam-
1316, Eurépai Temnothorax genusz nylanderi fajcsoportjanak integrativ vizsgalatai a mo-
lekularis COIl és a morfoldgiai NC-klaszterezés 97%-os egyezését adtak eredményiil,
amely atlagosnak mondhaté. Mds csoportok, mint a nyolc fajt magaban foglalé Mala-
gasy Nesomyrmex angulatus fajcsoport esetén (5. abra) még ennél is kisebb eltérést

taldlunk a COI és a NC-PART-klaszterezés elemzések altal kapott osztalyozds kozott.

n 11
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5. dbra. A Nesomyrmex angulatus fajcsoport Malagasy képviseléinek molekuldris (COI) térzsfdja. Szin ko-
dokkal a morfologiai fajhipotézisek Iathatok. A szekvendlt, de morfoldgiailag nem vizsgadlt egyedek feketével
jelennek meg az dbran. A pdrositott 52 egyedbdl 51 (>98%) molekuldris és a morfoldgiai eljdrdsok alapjdn
tértént osztdlyozdsa megegyezett. Az egyetlen eltéréen osztdlyozott példdny csillaggal jelélve.

Az elmult években szamos igéretes algoritmus kerilt publikdlasra, melyek sikerrel alkal-
mazhatdk rovar taxondmiaban, komplex morfoldgiai mintazatok felismerésére (Ezard és
mtsai. 2010, Baur & Leuenberger 2011, Derkarabetian & Hedin 2014). Ehhez az irdnyvo-
nalhoz csatlakozva fektettem le sajat morfoldgiai mintazatfelismerésben jol alkalmazhaté
eljardsom elveit, és tesztelések utdn publikaltam azt (Siefert, Ritz & Cs6sz 2014). Tobb
izben bebizonyosodott, hogy ezek az algoritmusok képesek megkonnyiteni a taxonémiai
munkat, a morfolégiai diverzitds tobbvaltozds stratégiak alapjan torténd feltarasan ke-

resztlil a taxondmiai dontéshozas meggyorsitasahoz hasznos eszkdzt adnak a kezlinkbe.

A moddszereknek — nyilvanvald el6nyei mellett — azonban van egy olyan hidnyossaguk,
melynek kikliszoboléséhez a helyi diverzitasi mintdzatok sajatossagait jol ismer6 szakem-

ber kdzrem(ikodését igénylik: sziikséges ugyanis a klaszterek idealis szamanak definialasa.

10
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Az NC-klaszterezés, bar nagy segitséget jelenthet az adatsorban rejlé mintazatok felisme-
résében, a klaszterek idedlis szdamdnak — azaz az adatsorban rejlé fajok szamanak — meg-
allapitasa teljes mértékben a felhasznaldra harul. A fajok szamara valé kovetkeztetés ép-
pen ezért olyan szakember beavatkozasat igényli, akinek komoly tapasztalata van a teri-
leten. A Palearktikus hangya taxonédmidban rendelkezésre allnak komoly referencia mun-
kak, melyek segitségével (széles korben elfogadott taxonok morfoldgiai variabilitasat ala-
pul véve) ,kalibralni” lehet a mintazatban rejl6 fajszamot. Bar a trépusi régiok faunajanak
kalibralasat is megkisérelhetjiik hasonld stratégia mentén, azonban ez kockazatos vallal-
kozdas egy olyan fauna esetében, ahol a fajgazdagsagnak csak kis szelete ismert, az is tobb-

nyire mult szdzadi munkak alapjan.

Az NC-klaszterezést egy un. rekurziv particiondld algoritmussal (PART, Nilsen & Lingjaerde
2013) egészitettem ki, amely statisztikai kiiszobértékek alapjan objektiven képes kijeldlni
a klasztereket, és a mintdkat automatikusan particiondlja a megfeleld klaszterekbe. Ezaltal
mind az évtizedes szakértelem irdnti igény, mind pedig a taxondmiai déntéshozas terén
varhatd szubjektiv interpretdcio lehetGsége egyarant minimalizalhaté. A mdodszer haszna-
lata el6zetes hipotézisalkotdst nem igényel. Ezzel kikliszoboltem az NC-klaszterezésnek
azt a hianyossagat is, hogy bar latjuk a mintazatot, az adatsorban rejl6 klaszterek szamara
nem kapunk becsléseket. Ezt a kombinacidt szintén extenziv tesztelési folyamat utdn — a
hozza tartozd R-script-tel egylitt — publikdltam (Csész & Fisher 2016a és CsGsz & Fisher
2016b).

Az eljards nagy segitséget jelent sok bizonytalansagi tényezdével biré — példaul ismeretlen,
trépusi — csoportok esetén, valamint kevéssé tapasztalt kollégdk szdamara. A mddszer a

madagaszkari hangya diverzitas kutatas kovetkez6 éveinek fontos eszkozévé valt.

Taxondmiai munkassagom

A maédszertani fejlesztések mellett komoly hangsulyt helyeztem magara a taxondmiai
munkara is. A karrierem soran dsszesen 121 Palearktikus (69 faj) és trépusi (52 faj) taxont
kezeltem faji rangon, ebbél 14 taxon statuszat valtoztattam meg és 59 tudomanyra (j fajt
irtam le (ebbél 17 Palearktikus, 42 trépusi). Ezen felll kozel 20 szinonimiat javasoltam
munkaim soran. A biodiverzitasra vonatozé legf6bb célkitlizésem a szlikebb régionk, a
Nyugat Palearktisz hangya faunajanak jobb megismerése (CsGsz & Seifert 2003, CsGsz &
Marko 2004, Schlick-Steiner és mtsai. 2006, CsGsz és mtsai. 2007, Cs6sz & Schulz 2010).
Ezen belil is kitlintetett helyen szerepel a Karpat-medence faundajanak a Ponto-Kaszpi ré-
gidval vald kapcsolatanak kutatasa (CsGsz és mtsai. 2014a, 2014b, 2015). A karrierem ké-
s6bbi szakaszaban lehet6ségem nyilt komolyan hozzdjarulni a biodiverzitds egy trépusi

szegmensének, a madagaszkari hangyafaundnak a feltarasahoz (Cs6sz & Fisher 2015,

11



dc_1436 17

2016a, 2016b, 2016¢c, 2016d, Rakotonirina, Cs6sz & Fisher 2016, 2017, Rasoamanana,
CsOsz & Fisher 2017, Rasoamanana, Cs6sz& Fisher 2017).

a) A Nyugat Palearktikus hangyafauna jobb megismerése mindig is a legalapvet6bb cél-

kitlzésem kozé tartozott. Ezen beliil is kitlintetett helyen szerepel a Karpat-medence
faundjanak a Ponto-Kaszpi régiéval vald kapcsolatanak kutatdsa (Schlick-Steiner és
mtsai. 2006, Cs6sz és mtsai. 2007, Csdsz & Schulz 2010, Cs6sz és mtsai. 2014a, 2014b,
2015). A Nyugat Palearktikus taxonok kozil jellemz6en — de nem kizarélag — Myrmici-
nae hangyak (Leptothorax, Messor, Myrmica, Temnothorax és Tetramorium genuszok)
taxondmiai, feltarasaval foglalkoztam, minek sordn 6sszesen 69 faj taxondmiajat ren-
deztem, melybdl 17 bizonyult tudomanyra Ujnak. Ezek kdzil Temnothorax genusz ta-
xondémiai feldolgozasat az Ujonnan bevezetett NC-klaszterezéssel végeztem A 6. abra a
Temnothorax nylanderi fajcsoport NC-klaszterezéssel kapott morfoldgiai mintazatat
mutatja. A Temnothorax genusz, ezen bellil a T. nylanderi fajcsoport Ponto-Mediterran
elemeinek diverzitdsara irdnyuld integrativ taxondmiai vizsgdlat sorozat kombinalt bi-
zonyitékaibol 6sszesen 18 faj jelenlétét sikerilt kimutatni. Ezen fajokbdl kilenc, tehat
tobb mint a teljes fajszam fele bizonyult tudomanyra Uj fajnak. A csoport altalunk leirt
fajgazdagsdga alatdmasztja a korabban feltételezett — de megfelel6 mddszerek hianya-
ban ki nem mutatott — faji szint(i sokféleséget. A fajcsoport elemeit faj-komplexekre
osztottam, melyekben 1-5 faj taldlhato és melyekrél morfoldgiai karakterek, vagy ka-

rakter kombindcidk értékelésébdl valdszinlsithet6en monofiletikus egységet alkotnak.

b) A madagaszkari hangyafauna feltarasahoz is lehetéségem nyilt komolyan hozzajarulni

(Csbsz & Fisher 2015, 2016a, 2016b, 2016¢, 2016d, Rakotonirina, Csdsz & Fisher 2016,
2017). A Malagasi fauna feltardsara iranyuld projektem soran elért eredmények ala-
huzzdk a Madagaszkar és a kornyez6 szigetvilag nagyfoku fajgazdagsagardl alkotott is-
mereteinket. Dontéen a morfometrikus adatokban rejl6 mintdzatok felismerésére
épité — sajat magam altal 6sszeadllitott — eljaras komoly segitséget jelentett a Mada-
gaszkari Nesomryrmex fauna jobb megismerésében: a kordbban ismert 4 faj tovabbi 29
tudomadnyra (j fajjal gazdagodott, igy 33-ra ndvelve a régidban ismert Nesomyrmex fa-
jok szamat. A nagy mennyiség(i, modern protokollok alapjan gydjtétt minta kell§ mér-
tékben reprezentalja a régid terileteit. Az Uj, kvantitativ morfolégiai megkozelitéssel
m(ikodé mddszertan pedig a sok un. kriptikus faj (7. abra) gyors és pontos felismerésé-
hez nyUjt hathatds segitséget. A régido Nesomyrmex faundjat kiils6é morfoldgiai jellegek
kombindcidi alapjan el&szor négy (Csész & Fisher 2015), majd kés6bb 6t (Csész & Fisher
2016d) csoportra bontottam. Az ezeket alkotd 6sszesen a mar emlitett 29 tudomanyra
Uj fajbol 14 bizonyult an. kriptikus fajnak, azaz a fajhatarok felismeréséhez kizardlag

tobbvaltozés morfometrikus modszertan nyujt kell§ segitséget (7. abra).
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6. dbra. A Temnothorax nylanderi fajcsoport Ponto-Mediterrdn fajainak UPGMA agglomerdciés méd-
szerrel kombindlt NC klaszterezés dendrogramja. A céduldk informdcios sorrendje a kbvetkezs: progresz-
sziv fajhipotézis — Orszdg_lelGhelyhez legkézelebbi vdaros_gydijtés datuma_minta kéd (amennyiben rendel-
kezésre dllt). Csész, Mikoé & Heinze (2015) PLoS ONE 10: e0140000. alapjdn.
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A Malagasi Nesomyrmex genusz kriptikus fajainak aranya

A jelen ismereteink szerint a kriptikus hangyafajok szama vilagviszonylatban megkozeliti
az 50%-ot: a Palearktikus szinten is jol kutatott Lasius fajok 46%-a (6sszesen 97 faj), a Pa-
learktikus Formica fajok 43%-a (67 faj) és a vilagon ismert 77 Cardiocondyla faj 52%-a bi-
zonyult kriptikus fajnak (Seifert 2009). A Malagasi régiéban kimutatott kriptikus
Nesomyrmex fajok aranya (1. tablazat) nem tér el a vilag legjobban kutatott régidjaban, a
Palearktiszban vizsgalt hangya genuszokndl tapasztalhatd aranytdl. Mindez arra enged ko-
vetkeztetni, hogy — ha elfogadjuk azt az allitast, miszerint a forré égovi és mérsékelt ovi
hangya térsuldsok kriptikus fajainak ardnya egymastdl nem tér el lényeges mértékben? —

a terlilet Nesomyrmex faundja a jelen ismereteink szerint kozel teljesen fel lett tarva.

7. dabra. Kriptikus Nesomrmex fajok. 4 képe-
ken két, egymastol nehezen elkiilonithetd faj,
a N. devius (feliil) és N. hirtellus (alul) ldat-
hato. A dolgozokon nem talalunk hagyoma-
nyos morfologiai karaktert a két faj elkiiloni-
tésehez. Mégis, ket morfometrikus aranypar
kombindcidjaval (kézépsé zold tabla) a két faj

kénnyedeén és teljes sikerrel szétvalaszthato.

4 hirtellus

2 A jelenlegi ismereteink alapjan nincs okunk azt gondolni, hogy a tropusi és mérsékelt évi hangyék radiacidja
eltérd szamu kriptikus faj képz6déséhez vezetne.

14
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angulatus 8 7 6 [1]
brevicornis* 9 9 0 [2]
hafahafa 4 4 0 [3]
madecassus 4 2 3 [4]
sikorai 8 7 5 [5]
Osszesen 33 29 14

1. tdblazat. Malagasi Nesomyrmex faundban fellelheté kriptikus fajok szama. A kriptikus Malagasi
Nesomyrmex fajok ardnya 42%. A , Fajcsoport” oszlopban a publikdcicimban kériilhatdrolt aktudlis fajcso-
port megnevezése, a , Fajszam” oszlopban a teljes kezelt faj mennyiség (ide értve a mdr ismert és ujonnan
leirt fajok szamdt), a ,Tudomdnyra uj fajok szama” oszlopban az aktudlis munkdkban leirt fajok szama, a
,Kriptikus fajok” oszlopban az dltalam csak morfometrikus modszerekkel elkiilénithetd fajszamot mutatja.
A ,Referencia” oszlop a cikkek révid referencidjat tartalmazza a DOI linkekkel. A referencidk sorszama a
kévetkezé munkdkra utal: [1]: Cs6sz & Fisher (2016a); [2]: Cs6sz & Fisher (2016d); [3]: Cs6sz & Fisher (2015);
[4]: Csész & Fisher (2016c¢); [5]: Cs6sz & Fisher (2016b). A csillaggal jelzett brevicornis fajcsoport taxondmiai
feldolgozdsdhoz, a kis mintaszam miatt, csak hagyomdnyos mddszertant haszndltam, ezért itt kriptikus fajok

definicio szerint nem bukkantak fel.

A Nesomyrmex fajok elterjedési mintazatai

Madagaszkar, a Malagasi régié legnagyobb szigete. A nagy mérték( természetrombolds
ellenére még ma is az él6helyek rendkiviili valtozatossagat mutatja. A hangyak gyakorlati-
lag minden benépesitheté szarazfoldi él6helyen jelen vannak. Madagaszkdron a
Nesomyrmex fajok egy kivétellel (N. angulatus) endémikusak a Malagasi régiora, és a ge-
nusz minden nagyobb Okolégiai régidban (Schatz 2000, Cornet 1974) jelen vannak. A fel-
tart fajok donté tobbségének elterjedése jol illeszkedik a Madagaszkari 6korégidk kiterje-
désérdl alkotott ismereteinkbe (8. dbra). Egyes fajcsoportokon beliil a fajok egymastadl vi-
szonylag jol elkiilontlilnek. Ez az elkilontlés torténhet vizszintes vagy fliggbleges mintaza-
tok mentén.

Taxonomus-képzés Madagaszkaron — modszertani tréning helyi kollégak

szamara

A taxondmiai képzettség lokalis erdsitése alapvetd fontossagu a helyi fauna feltardsanak
szempontjabodl, ezért az altalam revidealt csoportok taxondmiai tisztazasan tul a Mada-

gascar Biodiversity Centre (http://www.madagascarbio.org/) munkatarsainak morfomet-
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rikus és tobbvaltozds statisztikai képzését hagyom magam utdn orokségil. Ezzel is hozza-
jarulva a taxondémia célkitizésének mihamarabbi megvaldsulasahoz ott, ahol arra a legna-
gyobb sziikség mutatkozik. A Malagasi kollégak munkajanak folyamatos figyelemmel kisé-
résével igyekszem segitséget nyujtani, nem csak a régio faundjanak feltardsaban, hanem
hosszu tavu stratégiai épitkezésben is.
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8. dbra. Az NC-klaszterezés eredményeinek megjelenitése Madagaszkdr geogrdfiai térképén. A fajok el-
terjedése kéveti az 6koldgiai régidk kiterjedését (Schatz 2000, Cornet 1974): keleti esGerdé (vildgossziirke),
centrdlis hegyi erddségek (s6tét sziirke), nyugati szdraz erdék (fehér), és dél-nyugati sivatagi cserjés (k6zép
szlirke). A fajok szinkddjai: Nesomyrmex excelsior sp. n.: sététkék, N. modestus sp. n.: vildgoszdld, N. reticu-
latus sp. n. (RTC’) sziirke, N. retusispinosus (RTS’): narancs, N. rugosus sp. n.: vérds, N. sikorai: keki, N. striatus

sp. n. (STR’): lilla, N. tamatavensis sp. n.: s6tétzéld. Az dbra szinezését utdlag végeztem el. Csész & Fisher
(2016b) PLoS ONE 11(4): e0152454 nyomadn.
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A teljes program lefutasat 6t évben hataroztuk meg. A tervek szerint ennyi id6re van ugyanis
szlikség a Malagasi Camponotus fauna teljes feltardsahoz. Az els6 év, dontéen képzési jellege utan
a masodik évtél mar kézzelfoghatd eredményekrdl is beszamolhatunk. Az értekezés leadasanak
idején harom, Camponotus fajcsoport kvantitativ taxondmiai feldolgozdsat bemutaté cikk mar el-
érhet6 (Rakotonirina, Cs@sz & Fisher 2016, Rakotonirina, Cs6sz & Fisher 2017 és Rasoamanana,
Cs6sz & Fisher 2017).

Az eredmények nem maradnak elszigeteltek, jelenleg a madagaszkari 6koldgiai és biogeografiai
egységek hatarainak a hangyafauna elterjedési mintazataival torténd tesztelését tervezziik,
amelyben a modern mddszerekkel revidealt Nesomyrmex genusznak, valamint a helyi kollégak al-
tal —kozrem(ikodésemmel — feldolgozas alatt allé Camponotus genusznak kitlintetett szerepe lesz.
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