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c. MTA doktori értekezésérdl

Nagydoktori értekezések tobbé-kevésbé rutinos birdldjaként nem ért meglepetésként, hogy -
alighanem kizarasos alapon - egy hangyakkal foglalkozé numerikus taxonémiai m( biralatara
lettem felkérve. Miutan sem a hangyakhoz nem értek, sem taxondmus és statisztikus sem
vagyok, igy opponencidmat a jézan paraszti észre és kritikai érzékre épitem, abbdl kiindulva,
hogy egy jo doktori miinek a tagabb szakma barmely képvisel6jével meg kell tudnia értetnie
munkajanak Iényegét. Ez a preambulum annyiban szabadkozas, hogy veszem a batorsagot,
és szégyentelenliil felteszem a |étez6 legnaivabb kérdéseket, abban a meggy6z6désben, hogy
a szakmailag tulsagosan involvaltak pontosan az ilyen alapkérdéseket hajlamosak trivialitas-
nak venni és nem feltenni. Hatha ezen kérdések megvalaszolasa mégsem lesz teljesen érdek-
telen, és kozelebb hozza a munkat a szélesebb szakmai nyilvanossaghoz.

Az értekezés megfelel a doktori mlvel szemben tamasztott formai kévetelményeknek. Flig-
gelékekkel egylitt 161 oldalbdl all, ebbdl a tartalmi rész 109 oldal hosszu. Igen részletesen,
négy-szint( decimalis szdmozassal tagolt, még a tartalomjegyzék is kilon szamozast kapott
(a cim nem). Zardéjel. Mondjuk pl. a 4.3.4.2-es résznél csak tekergettem a nyakamat, hogy hol
is tartok, mig ki nem deritettem, hogy valéjaban csak a bevezetésnél. Altaldnos szubjektiv
kritikaként, a dolgozat olvashatdsagat tekintve, tébbszor az volt az érzésem, hogy ez egy me-
ta-disszertacid, amelyik egy valahol létez6 tényleges disszertaciordl szol. Szinte minden rész
és alrész kapott valami kilén bevezet6t, ha mast nem, par felvezeté mondatot, Ujbdli nekifu-
tdst, amibdl dhatatlanul ismétlédések adddtak; mindeniitt meg volt magyarazva, hogy most
éppen hol tartunk, olyannyira, hogy olvaséként azt hittem, hogy mar valdjaban ott is tartunk,
pedig nem, ez még csak a szerkezetbe behelyezés, a tényleges tartalmi rész csak utana jott
(biztos, ami biztos, némi bevezetéssel). Végiil is nem egy irodalmi mi, de nekem a dolgozat-
nak ez a sokszor 6nmagan vald kivilalldsa és onnan valé magyardzatok nem tették gordiilé-
kennyé a mondandd megemésztését. Zardjel bezarva.

Tartalmilag bevezetésnek tekinthet6k a 4.2 és 4.3-as szakaszok, amelyek altaldnossagban
szbélnak taxondmiai problémakrél, megkozelitésekrél, modszerekrdl. Szerintem egy jé arany-
érzékkel eltalalt rész, amely dsszességében kell6 felvezetést ad a dolgozat gerincét képzé 5.
részhez, amely rangos publikacidkon alapulva 6t sajat tanulmany ismertetését adja, minde-
gyik sajat bevezetéssel, mddszerekkel, eredményekkel és diszkusszidjukkal. Ezek egy nagyon
szép ivet alkotnak, kezdve a morfoldgiai adatok standardizalhatdsagaval; folytatva egy rajuk
épitett sokvaltozds numerikus taxondmiai modszer fejlesztésének bemutatdsaval, tovabbi-
akban erre épitett két esettanulmannyal, amelyek egyben a modszer tovabbfejlesztését is
bemutatjak; végezetiil pedig egy a mddszer atadhatdsagat, altalanos hasznalhatdsagat be-



mutatd esettanulmany zarja a sort. A tovabbiakban a dolgozat sorrendjében a felvet6dott
kérdéseimet, megjegyzéseimet osztom meg.

Nagyon tetszett az anatdmiai strukturak taxondmidja, vagyis egy ontologikus, hierarchikus
szotar létrehozdsa, amely egyértelmdsitheti és egységesiti a kvantitativ taxondmiaban mé-
rendd strukturakat (= fenomikus adatbazis). Ez egy igazan modern kezdeményezés, mégis ezt
a részt olvasva az a kérdés meriilt fel, hogy vajon nem tulsagosan igényli-e ez a megkdzelités
egyes elkotelezett kutaték munkajat, hogy fenntartsak, fejlesszék az adatbazist. Mi torténik,
ha egymassal ellentétes iskoldk dolgoznak egy adott terileten, és nincs egyetlen elfogadott
szotar, illetve potencialis gond lehet, ha a felhaszndldk szamara tulsagosan meredek a tanu-
lasi gorbe? Nekem megjegyzésként az a hasonlat jut eszembe, hogy olyan, mint a taxondmia
,R nyelve”, de nem tudom van-e annyi felhajté er6 mogotte, hogy elérhesse az R nyelv sike-
rességét, altalanos elfogadottsagat. Provokativan azt is kérdezhetném, hogy vajon a sajat
taxondmiai munkaiban milyen aranyban hasznalta ezt a mddszert a jel6lt? Tovabbi gondola-
tom, hogy a jelenlegi adatbazis hartydsszarnyuakra vonatkozik — vajon milyen mértékig ter-
jeszthetd ki, illetve szélesithet6 mas taxonok felé, nem valik-e ettél kezelhetetlenil bonyo-
lulttd a rendszer? De akdr csak egyetlen (az eredeti taxonkorbe tartozd) uj faj vagy génusz
leirdsa is gondot okozhat, amennyiben egy jellemzé tulajdonsag Uj a szétar szamara, minden
ilyen esetben magat a szétarat is bGviteni kell (... igen értem, ez benne van a pakliban, de
mégis ez a rendszer része, potencidlisan minden Uj fajnal elé6fordulhat). Ehhez a részhez vé-
gll egy idézet: “Az ontoldgia fejlesztése idGigényes, kiilonleges szakértelmet igényel, és az
ismeretek felhalmozdsa kozben is ellendrizni kell az ontolégia hatékonysagat és eredmé-
nyességét. Ezért tovabbi Uj megkdzelitésekre van szilikség...”; és egy kérdés: mik lehetnek
ezek az Uj megkozelitések?

A dolgozat hatralévd része valdjaban egy homogén témat dolgoz fel, a jel6lt altal kidolgozott
NC-klaszterezés mddszerének ismertetését, alkalmazasanak és tovabbfejlesztésének példait.
A rovidités a , Nest-Centroid Clustering” névbél adddik, amivel kapcsolatban az elsé sikerél-
mény akkor ért, amikor kiderllt szamomra, hogy a “nest” nem egy elvont statisztikai foga-
lom, hanem konkrét hangyafészek, darazsfészek, stb. Némi csalddas viszont akkor ért, ami-
kor kés6bb kiderilt szamomra, hogy a fészkek ,centroidja” az gyakorta csak egy, mdsszor
pedig 2-3 egyed alapjan keril szamitdsra. Természetesen igy is oridsi szamu minta lett le-
mérve, és a modszer hasznossagabdl, az otlet eredetiségébdl ez nem von le. Az a kérdés mé-
gis felmeril bennem, hogy milyen alternativak léteznek a mddszerhez; szoliter fajokra meny-
nyire értelmes a hasznalata, hiszen itt is gyakorta csak egy egyed képviselt egy fészket; illetve
mennyire lenne mas az eredmény, ha egyszerlien PCA tengelyekre vonatkoztatott adatmat-
rixon végeznék a klaszterezést (ami intuiciom szerint egy szoliterekre alkalmazhaté alternati-
va lehetne)?

Az NC-klaszterezés alkalmazasat olvasva tetszett az iterativ modszer, a kiindulasi fajhipotézis
folyamatos javitasa, a wild-card egyedek figyelembevétele, és az is, hogy tobbféle klasztere-
zési eljarason is alapszik. Ehhez szememben pozitivumként hozzajon a progressziv fajhipoté-
zis kialakitasanak mintegy megerdsit6 jellege. Adva van tehat egy sok szempontot figyelem-



be vevd algoritmikus mddszer, melynek objektivitasa, algoritmikussaga igen er6sen hangsu-
lyozasra keril a dolgozatban. Mégis, én gy éreztem, hogy nem teljesen zart a rendszer,
szubjektiv elemek tobb résen is beférk6zhetnek. Két f6 rés amit latok — és ebben kérek
kommentet, hogy mennyire jél latom — a klldnféle klaszterezési eljarasok parhuzamos al-
kalmazasa. Vajon filogenetikai mintara nincs mddszer valamiféle konszenzusos fa kialakitasa-
ra? A masik a fliggetlen (pl. molekularis) adatok figyelembevételének mddja vajon mennyire
standardizalt és algoritmikus, vagy mennyi ebben a szubjektiv elem? Ide kapcsolddik a méd-
szer még egy kevésbé kontrollalt eleme a (mar emlitett) fészkenként vizsgdlt egyedszam. Ez-
zel kapcsolatban az 59. oldalrdl idézek: , ...a mintazatfelismerés pontossaganak javitasara a
fészeksorozatok méretében, azaz a fészeksorozatok atlagos egyedszamaban [is] rejlik.” A
kérdésem, hogy valéjaban mennyire a fészkenkénti mintanagysag dtlaga a meghatarozo, mi
a helyzet, ha ez az atlag sok 1-es mintaszambol és néhany joval szamosabbdl, vagyis egy eré-
sen ferde eloszlasbdl jon ki? A mddszert szigoruan csak kriptikus fajparokon tesztelték.
Amennyiben nem kett6, hanem tdbb elem( faj-komplexeken térténne az tesztelés, az ugya-
nigy mikodne, vagy moédositani kellene az eljarast? Volt-e a mddszer ilyen faj-komplexeken
tesztelve?

A modszer alkalmazdasat bemutato els6 esettanulmany a Temnothorax génusz fajait vizsgalta,
melyek, mint megtudjuk, monomorfok. Elég ezt az egy szét olvasni, és felmeril a kérdés,
hogy olyan hangyafajokndl, ahol kiilonb6z6 dolgozdi kasztok léteznek, vajon az NC-
klaszterezés eredményét hogyan befolyasoljak a kasztok kozti, adott esetben nagy, morfolo-
giai kiilonbségek? Az esettanulmanyban szerepel 2 fajpdr, ahol (idézetek) egyrészt ,,...[a Vi-
szonylag alacsony] klasszifikacids siker mar az a szint, ahol a fajhipotézisek ujragondolasa in-
dokolt”, masrészt ,, A molekuldris mddszer nem tudta teljes mértékben alatamasztani a [kér-
déses] fajparokat.” Vajon jogos-e ezek utan kilonalld kriptikus fajokrdl beszélni, illetve van-e
a médszernek olyan alkalmazdsa, amikor a végeredmény az, hogy a kiilon-faj hipotézist el
kell vetni?

A masodik esettanulmany a Malagasi Nesomyrmex fauna feltarasan mutatja be az NC-
klaszterezés tovabbfejlesztését gap-analizissel, amit a jel6lt NC-PART analizisnek hiv. A jeldlt
a 85. oldalon irja: “A klaszterek optimalis szamanak becslése nagyon fontos kérdés, amellyel
meg tudjuk kdnnyiteni a taxondmiai munkakban allanddan felmeril6 ,hdny fajunk van?”
kérdésre vald védlaszadast. A gap statisztika formalizalja ezt a megkozelitést, és egy konnyen
alkalmazhaté algoritmus segitségével segit megtaldlni a megfelel§ klaszter szamot.” A eset-
tanulmany példajaban felhozott nyilvanvald csoportok szamat jol meghatarozza a gap mod-
szer, de a kérdés az, hogy a bioldgiai folyamatok altal gyakran létrejové egymasba agyazott
csoportosulasokkal mit kezd, illetve mi a megoldas arra, hogy a megjésolt csoport szam az
kongruens a bioldgiai fajok szamaval? A kérdésre késébb részben valaszt kapunk egy rekurziv
madszer ismertetésével, azonban szamomra tovabbra sem vildgos, hogy statisztikailag felfe-
dezett hasonldsag-alapu csoportok feltarasakor honnan tudjuk, hogy melyik szint a faji szint,
vagyis mikor kapunk valaszt a jelolt altal feltett, imént idézett kérdésre. Ugyanez a kérdés
kissé késGbb az esettanulmany diszkusszid részében a jeldlt altal is felvetédik: ... [a]
dendrogramon megjelenitett morfoldgiai mintazat megmutatja nekiink, hol vannak a na-



gyobb rések a homogénebb klaszterek kdzott, azaz képet alkotunk arrdl, hogy vannak repro-
duktiv akaddlyok altal okozott morfoldgiai diszkontinuitdsok az adatsorban.” Egy kijelentd
mondat, amely azonnal vitara sarkall, de a jel6lt is érzi a problémat, elég csak tovabb olvas-
nunk, hogy 6 is ramutasson: ,, Természetesen nem csak reproduktiv akadalyok okozhatnak
fenotipusbeli valtozasokat”. Ugy tiinik, hogy a dolgozat itt egyenl8ségjelet tesz a reproduktiv
és foldrajzi izolacio kozé, és a helyzetet a foldrajzi és morfoldgiai gap-ek korrelacidjanak ke-
resésével probalja feloldani: ,,A taxondmia szempontjabdl a fajképz&dés, azaz a reproduktiv
izolacid jelensége a legfontosabb, ezért fontos tisztazni, hogy a tapasztalt morfolégiai disz-
kontinuitasok milyen mértékben korreldlnak geografiai mintazattal.” Hat igen, valdszin(ileg
ha sok adatunk van és szép elkiiloniil6 aredkat latunk, akkor ez egy j6 megoldas, bar nyilvan-
valé hogy nem szamol a reproduktiv izolacié mas lehetséges okaival (szimpatrikus fajképz6-
dés). Es az is nyilvanvald, hogy a taxondmidban igen gyakran nagyon kis szamu példany és
hidnyos hattérinformacio alapjan kell faji besorolasokat végezni, adott esetben Uj taxont le-
irni.

Birdlatom végén hadd utaljak vissza a dolgozat altal megfogalmazott, talan legfontosabb cél-
kitlizésre, megoldandd problémara (20. oldal): ... olyan feltard jellegli elemzéstipus kidol-
gozasanak és alkalmazdasanak igénye, mely képes nagyméretli, sokdimenzids adatsorban is
megtalalni a bioldgiai jelentéssel bird mintazatot.” A jel6lt elismerésre méltéan kiizdott célja
eléréséért, de talan a bioldgiai jelentés problémaja az egyik legnehezebben feltérhetd did az
egész kérdéskorben, és ez az az egy pont, ahol objektiv okok miatt véleményem szerint jelen
dolgozat sem hozott attérést, de talan elSrelépést igen. Osszegezve felismerésemet, megil-
lapitom, hogy a taxondmia egy nehéz favdgo munka, ahol a nehézséget féként az okozza,
hogy hol vagjuk el a fat - vagyis a dendrogramot. A jel6lt ezen munkdban elismerésre mélto
és nemzetkozileg el is ismert eredményeket ért el, és a leiré taxondmiai munkassagan tul
szamos Uj maddszer kidolgozasaval és ismeretatadasi kezdeményezéseivel az egész tudo-
manyterilet fejl6dését elGsegitette.

A doktori munka tudomanyos eredményeit elegendének értékelem az MTA doktori cim
elnyeréséhez és mindezek alapjan javaslom az értekezés nyilvanos vitara bocsajtasat és
sikeres védés esetén az MTA doktora cim odaitélését tamogatom.

Aproébb, konkrét kérdések:

16. oldal Egy irodalombdl atvett abraba botlottam bele (2. abra), ahol a felirat szerint ,a
halmazokban |év6 pontok egy-egy elkiilonitésre vard, onallé leszarmazdsi vonalat (példaul
fajokat) jelolnek” Kérdésem: hogy is van ez? Ha az egyik mddszert egy él6lény csoportot 2
fajnak , egy masik pedig egy fajnak ismer fel, akkor hova kerilnek a pottyok, honnan tudjuk,
hogy a pottydknek van egymashoz kapcsolatuk, az pottyok egymastdl vald tavolsagnak mi a
relevanciaja?



27. oldal: Hogyan alakitsunk ki egy olyan kdrnyezetet, amelyben a kutaték kénnyen vonhat-
nak le kovetkeztetéseket fenotipus adatok felhasznaldsaval, példaul a kbrnyezet és a geneti-
ka kozvetlen kapcsolatabdl? A fenotipikus plaszticitas jelenségét figyelembe véve, morfoldgi-
ai adatok elemzésével alighanem sehogy, csak kisérletesen (common garden kisérletek).

39. oldal ,Az eredményt egy dendrogram formajaban lesz dbrazolva, amelynek az egyik vé-
gén az egyes elemek klaszterekbe rendezve talalhatdak. Ezek a klaszterek alkotjak szamunkra
az elsédleges taxondmiai hipotézist. ,, — ha tudjuk, hogy melyik hasonldsagi szinten vagjuk el
a dendrogramot...

73. oldal Dontési fa: van olyan eldgazds, ahol mindkét védlasztas u.ahhoz a fajhoz (is) vezet-
het.

78. oldal ,,a parapatrikus fajpar nyugati és keleti alkotoit mas szocidlparazita hangyafaj hasz-
nalja ki (Alfred Buschinger szébeli koz-1ése), ezaltal igazolva az altalam morfoldgiai kiilonbsé-
gek alapjan elkilonitett fajok bioldgiai validitasat.” — Ezt én megkérddjelezhets bizonyiték-
nak tekinteném, hiszen a parazitak is nyugodtan rendelkezhetnek diszjunkt elterjedéssel még
ha egyazon szélesen elterjedt fajt parazitalnak, akkor is.

92. J6l latom, hogy a 29. dbrdn a dendrogram alapjan j6 néhany rugosus-ként besorolhatd
minta végiil excelsior besorolast kapott?
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