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ElGszor is, szeretném megkoszonni Dr. Samu Ferenc opponensi munkajat, dolgozatommal
kapcsolatos észrevételeit, koszonom kérdéseit, és hogy az értekezést nyilvanos vitdra
javasolja.

A birdldm formai tartalmu épitd6 jellegli megjegyzéseit koszondm és azokkal egyetértek.
Opponensem felvetése az ontoldgiai adatbdzis |étrehozasaval és kezelésével kapcsolatos
human er6forras igényére teljesen jogos. Ezeket a szemantikus fogalmakat definidlni,
adatbazisban rogziteni, ontoldgiai nyelvi elemekké formazni kell és az adatbazis folyamatos
karbantartdsa is rendkivil sok munkat igényel. Biralomnak arra a kérdésére, hogy — idézem
»Mi térténik, ha egymdssal ellentétes iskoldk dolgoznak egy adott teriileten, és nincs
egyetlen elfogadott szotdr, illetve potencidlis gond lehet, ha a felhaszndldk szémdra
tulsdgosan meredek a tanuldsi gérbe? Nekem megjegyzésként az a hasonlat jut eszembe,
hogy olyan, mint a taxondmia , R nyelve”, de nem tudom van-e annyi felhajté er6 mégétte,
hogy elérhesse az R nyelv sikerességét, dltaldnos elfogadottsdgdt.” azt tudom vdlaszolni,
hogy a hasonlat nagyon talalé, és valdszinlileg a kezdeményezés hasonld utat fog bejarni,
mint a ma ismert programozasi nyelvek mindegyike. Lesz olyan, amelyeket sokan kezdenek
haszndlni, masok a feledés homdlyaba merilnek. Hogy melyik nyelv fog végiil érvényesiini,
az ma nem tudjuk megmondani.

Biraldom kovetkez6 kérdésére, nevezetesen ,Provokativan azt is kérdezhetném, hogy vajon a
sajdt taxonomiai munkdiban milyen ardnyban haszndlta ezt a mddszert a jelélt?, azt tudom
valaszolni, hogy minden cikkemben hasznadltam a mddszert, ahol lehetéségem volt a
szemantikus fenotipus leirdsokat is publikalni. Az emlitett ontolégiai munka megjelenése,
azaz 2015 ota mindossze két olyan taxondmiai munkat kozoltem, ahol mell6ztem az
ontoldgiai morfolégiai leirdasokat. Egyik esetben sem volt lehet6ség az URI tabla melléklésére
a publikdciéban. Az egyik ilyen munkamban (Cs6sz et al. 2018), mely az eurdpai
Temnothorax-ok egy fajcsoportjaval foglalkozik valamelyest redundans is lett volna a
szemantikus fenotipus leirasokat publikdlni, hiszen a Temnothorax-ok karakterdllapot-
matrixanak leirasat mar egy korabbi munkamban (Cs6sz et al. 2015) lekozoltem.

Egyetértek opponensemmel abban, hogy az ontoldgiai kifejezések adatbazisanak
hartyasszarnylakon tuli kiterjesztése nehézségekbe (itkozhet. Az ontolégiai anatdmiai
leirasokra viszont altaldnosan igaz, hogy egészen addig terjeszthet6k ki, amig homoldg
strukturdkat taldlunk. Nyilvan vannak hartyasszarnyu-specifikus karakterek, de rovarok
kozott altaldnosan elterjedt strukturakra a rovarvilagon beliil altaldnosan hasznalhaté.
Tovabb menve, példaul a ldbak leirdsdndl az izeltldblak kozott széleskdrben alkalmazhatd
lehet.

Némileg megértem opponensem csaldédottsdgat arra vonatkozdéan, hogy a ,Nest-Centroid
Clustering” tulajdonképpen csak a fészekbdl vett mintara, s nem a teljes fészekre vonatkozik.
A fészeksorozat valdban csak jellemzGen kett6 és kilenc kozotti egyedszamot takar
fészkenként. Gondolhatnank, hogy a minél nagyobb egyedszam lemérése lenne az idealis
megoldas, de gyakorlati okokbdl a fészkenként vizsgalt egyedszamot érdemes leszoritani. Az
altalam végzett 0Osszehasonlitd elemzések alapjan azt lehet elmondani, hogy
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fészeksorozatonként kb. 3-4 dolgozdval a modszer mar teljesen megbizhaté eredményeket
produkal (lasd a mellékelt abrat lejjebb), s a megbizhatésdga a dolgozék szamanak
novekedésével tovabb mar nem névekszik.
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A tovabbi dolgozdk lemérése nagyon kevés gyakorlati haszon mellett indokolatlanul sok allat
megolésével, preparalasaval és lemérésével jarna. Egy hangyadolgozé 20 morfometrids
karakterének lemérése a husz éves tapasztalatommal is legaldabb 5 percet vesz igénybe,
tehat érdemes optimalizdlni a befektetett id6t és egy fészek sziikségtelenil hosszadalmas
vizsgdlata helyett inkdbb toébb hangyafészek optimalis mennyiségl egyedének vizsgalataba
invesztalni. A mintankénti egyedszdm meghatdrozé az elemzés pontossaganak
szempontjabol. A mddszer ugyanis csak fészeksorozatokbdl (egynél nagyobb mintaszamu
egységekbdl) képes modellt épiteni. Bar a dendrogramon a "singletonok" (maganyosan
gyljtott egyedek) is szerepelnek, azok nem vesznek részt az algoritmus 4dltal alkotott
dontésalkotasban, ugymond passzivan kerilnek elhelyezésre a fészeksorozatokbdl alkotott
modell alapjan. A biraldm kérdésére szamszerlien is valaszolva, a legutébbi tesztelési
eredményem szerint 70% singleton mellett 30% 2-3 dolgozdébdl allé fészeksorozat még
értékelhetéen j6 képet adott egy két-fajos rendszerben. Olyan esetekben, ahol az
adatsorban nincsenek fészeksorozatok, esetleg kifejezetten szoliter fajokkal dolgozunk,
akkor az NC-klaszterezés nem mikodik, ezért valdoban alternativ utakat kell keresniink.
Megoldasként a morfoldgiai adatok elemzésére példdul a PCA, vagy annak egy specialis
valtozata, az sPCA (Baur & Leuenberger 2011) johet széba. Ez utdbbi mddszer, ellentétben a
hagyomanyos PCA-val, képes kiszlirni a méretvdltozdkat is, ami nagy el6nyt jelent a
természetes populacidk vizsgdlataban.

Maradéktalanul egyetértek biralém abbéli észrevételével, hogy az igyekezetem ellenére
marad tere némi szubjektivitasnak, és a rendszer ,nem teljesen zart”. Még a
legobjektivebbnek nevezett eljarasokba is beférk6zhet ugyanis a szubjektivitds, méghozza
azért, mert mi emberek, azaz a vizsgalok is a rendszer részét képezzik (Id. még Kant — Tiszta
ész kritikdja). A vizsgald személyén keresztil a szubjektivitas kockazatat hordozza magdban
minden, amiben mi magunk dontiink: milyen karakterek halmazat vizsgaljuk, milyen
modszert valasztunk az elemzéshez, vagy milyen statisztikai threshold értéket tekintlink
mérvaddnak a kovetkeztetéseink levondsahoz. Egy bizonyos foku szubjektivitds tehat nem
csak az én mobdszeremnél |étez6 jelenség, hanem ezzel minden tudomanyteriilet
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képvisel6inek szdmolnia kell. Ez aldl nincs kivétel, de mégis Ugy érzem, ennek ellenére
torekedniink kell a lehet6 legnagyobb objektivitds elérésére. Ezt a vizsgdlat teljes tartama
alatt azonos adat-, és elemzés-készlettel tudjuk elérni, amit a tudomanyossagi kritériumok
kozott is gyakran emlitenek, s az uniformitds elvének neveznek. Az én javaslatom itt az, hogy
azonos elvek alapjan huzzuk meg a természetben taldlhaté variancidban felismert hatarokat.
Ennek elddntéséhez egy altaldnosa(bba)n alkalmazhatd, statisztikai alapu hatarértéken
alapuld eljarast prébaltam ki, ami eddigi tapasztalataim alapjan a hangyakra nagyszerlen
mUikodik. Nincs kételyem afeldl, hogy legaldbb néhany egyéb csoport esetében is hasonld
sikerrel alkalmazhatd. Ha valaki tehat szeretné sajat taxondmiai dontéseit ,,uniformizalni”,
akkor szdmdra mar létezik egy altalam kidolgozott és kiprébalt lehetdség, de mindenkit
batoritok egy sajat maga szdmadra jél alkalmazhaté sajat rendszer kidolgozasara.

A birdlom kérdése az NC-klaszterezés tdbbfajos rendszerekben mutatott hatékonysagaval
kapcsolatban nagyon relevans, miutdn a mddszert bemutatd cikkben kifejezetten kriptikus
fajparokon teszteltiik. Felmerilhet tehat a kérdés, hogy tébb fajos rendszerekben hogyan
viselkedik a mdédszer. Az NC-klaszterezés bevezetésekor azért ragaszkodtunk a kétfajos teszt
adatsorokhoz, mert az NC-klaszterezéssel szembe allitott K-means klaszterezés osszetettebb
adatsorokon mutatott mikodésérdl, s annak konzisztencidjarél nem voltunk meggy6z6dve
és igyekeztik elkertlni a klaszterszam novelésébdl fakadd ismeretlen hatdsokat. Magyarul,
kifejezetten a hagyomdnyos mddszerek kedvéért teszteltik a moddszeriinket kizarélag
kriptikus fajparokon. Az NC-klaszterezés szamdra az adatsorok Osszetettsége nem jelent
problémat. Ezért a karakterek szama, vagy/és az esetek szama is igen tag hatarok kozott
novelhetd. Ugyanigy nem érzékeny a mddszer a fajszamra sem. Persze a nagyobb adatsor
nagyobb szamitasi kapacitast és/vagy szamitasi id6tartamot igényel, de ez az algoritmikus
maddszereknél altaldanos jelenség. Tapasztalataim alapjan azt mondhatom, hogy a
hagyomdnyos K-means, vagy PCA moddszerekkel 6sszehasonlitva az NC-klaszterezés
kiemelked6 hatékonysaga a tobb fajos rendszerekben még inkabb megmutatkozik.

A modszerem gyakorlati alkalmazasat bemutatd elsé esettanulmany a Temnothorax
génuszon tortént, ezzel kapcsolatban a biralém két kérdést tett fel. Szeretném ezeket kilon
megvalaszolni. Az elsé kérdés igy szdl: ,felmeriil a kérdés, hogy olyan hangyafajokndl, ahol
kiilbnb6z6 dolgozdi kasztok léteznek, vajon az NC-klaszterezés eredményét hogyan
befolydsoljak a kasztok kézti, adott esetben nagy, morfoldgiai kiilonbségek?”

A polimorfizmus két modjardl beszélhetiink, melyeket a kérdés megvélaszolasa érdekében
meg kell kiilonboztessiik egymastél. Az els6 csoportba azok a populdcidk tartoznak, melyek
allometrikus valtozasa linearis. Ezt a fajta polimorfizmust angol terminusban "rection norm"-
nak nevezik, s kialakuldsat a folytonos kornyezeti valtozékra adott folytonos fizioldgiai,
morfoldgiai eltérésekkel szoktak magyarazni. Az ilyen linearis eltéréseket az NC-klaszterezés
tudja kezelni, ezért az ilyen populaciok elemzése nem okoz semmi féle problémat. A masik
csoportba a polifénikus fajok tartoznak, melyek kornyezeti valtozdkra nem linearis
morfoldgiai valtozasokkal reagalnak. Az ilyen fajok egyedeinek egyes testrészei fejl6désiik
soran egy larvalis hatarérték méretet elérve egy masik fejl6dési palyara dalinak at (Emlen &
Nijhout 2000). Ennek hatasara bizonyos testrészek meggyorsult novekedéssel reagalnak, ami
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Ilyenek példaul a Pheidole, vagy
species egyes Camponotus fajok, ahol a
& e dolgozék mellett megjelennek a
cibcaifas ‘ katondk is (lasd a mellékelt
o major M A abrat). Ezeket a populacidkat
1:50 et csak  ugyanazon  alkasztok
0sszehasonlitasaval lehet
vizsgalni, példaul csak
dolgozdkat, vagy csak katonakat
1.25- elemezhetiink, a kettét egybe
nem vegyithetjik. Az utdbbi
korrekciéra lathatunk példat a
7 Campontotus genusz néhany
0. A / s fajcsoportjanak revizidiban,
a7 4 e melyeket a helyi kollégdkkal
¥ ° egyltt végeztink el
(Rakotonirina, Cs6sz S & Fisher

12 16 20 2016 stb.).

Cephalic length

-o- C. varatra

Scape length

Az ide vonatkozd masodik kérdés pedig igy szol: ,Az esettanulmdnyban szerepel 2 fajpdr,
ahol (idézetek) egyrészt °...[a viszonylag alacsony] klasszifikdcids siker mdr az a szint, ahol a
fajhipotézisek ujragondoldsa indokolt’, mdsrészt ‘A molekuldris mddszer nem tudta teljes
mértékben aldtamasztani a [kérdéses] fajpdrokat.” Vajon jogos-e ezek utdn kiilénalld
kriptikus fajokrdl beszélni, illetve van-e a mddszernek olyan alkalmazdsa, amikor a
végeredmény az, hogy a kiilon faj hipotézist el kell vetni?”

A faji hatar meglétét a morfolégiai mintdzatban tapasztalhatd kontinuitds megszakaddsa
mutatja, ami a cumulativ LDA megerGsit6 tesztelés soran alacsonyabb volt, mint a kivanatos
95% klasszifikacios siker. Ennek oka mindenképpen a fajparok kozotti kis morfoldgiai
tdvolsagban keresendd. Mindkét emlitett fajpar parapatrikus elterjedésti, azaz a fajparok
tagjai egy sz(k, 20-50 km széles kontaktzédnaban taldlkoznak. Vizsgdlataink soran ezért kilén
hangsulyt fektettlink a kontaktzdnakbdl gy(ijtott mintak vizsgalatdra, hogy kideritsik, vajon
el6fordul-e keveredés a két faj kozott, avagy sem. Az eredmények azt mutattdk, hogy ezeken
a kozosen elfoglalt teriileten sem a fajok intraspecifikus polimorfizmusa, sem pedig az
atmeneti formak gyakorisaga nem novekedett meg, vagyis morfologiai mddszerekkel nem
mutathatd ki fajok kozotti keveredés (Cs6sz et al. 2014, Seifert & Csdsz 2015). Az a tény,
hogy a T. laconicus - T. lichtensteini, valamint a T. crasecundus - T. crassispinus fajparokat az
altalunk haszndalt mitokondridlis COIl szakaszok vizsgalata nem tudta megerdsiteni
Ovatossagra int, de dnmagaban nem perdont6, mert bar ez utdbbi kdzkedvelt és olcso
megoldas, annak sok hidnyossdga (Collins & Cruickshank 2013) miatt tobben tamadjak.
Egyértelm(i valaszt a feltett kérdésre nuklearis gének vizsgdlata tudna adni. A kés6bbiekben
a kérdésben szerepl6 fajparok tagjainak hasonld problémdjara mindenképpen szeretnék
megnyugtato valaszt talalni példaul UCE - Ultra Conservative Elements segitségével.
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Birdlom egy masik esettanulmany kapcsan felmerlé kérdése is hasonld témdban sziiletett.

A gap statisztika, illetve az azt hasznalé NC-PART algoritmus diszkontinuitasokat keres az
morfolégiai adatsorban, melyek a genetikai informaciéaramldsra utalhatnak. Eppen ez, azaz
a szaporodasbeli elkiiloniilés a bioldgiai fajfogalom alapja. A fajok kozotti morfoldgiai
eltérések leginkabb az elszigetel6désiik soran bedlld reproduktiv izolaciéd melléktermékének
tekinthet6k. Tobbvaltozos mddszerekkel ezek a morfoldgiaban adddd kilonbségek jol
detektdlhaték. A faji hatdr meglétét a morfolégiai mintazatban tapasztalhatd kontinuitds
megszakaddsa jelentheti. Nehéz tehat egy morfolégiai klaszter parrdl teljes bizonyossaggal
kijelenteni, hogy azok bioldgiai fajokat reprezentdlnak, de az altalam megallapitott,
morfoldgiailag jol elkilonilt klaszterek integrativ modszerekkel (molekularis filogenetikai,
korolégiai adatok, fenoldégia, 0©koldgiai modellek stb.) torténé vizsgdlatai rendre
megerdsitették a morfoldgiai klaszterek nagy tobbségének faji szint(i besorolasat.

Birdlom a dolgozat végén feltett ,,aprobb, konkrét” kérdéseire pontokban kivanok valaszolni.

1. Egy irodalombdl dtvett dbrdba botlottam bele (2. dbra), ahol a felirat szerint ,a
halmazokban lévé pontok egy-egy elkiilonitésre vard, 6ndllé leszarmazdsi vonalat
(példdul fajokat) jeléinek” Kérdésem: hogy is van ez? Ha az egyik mddszer egy élélény
csoportot 2 fajnak, egy mdsik pedig egy fajnak ismer fel, akkor hovd keriilnek a
péttyék, honnan tudjuk, hogy a péttyéknek van egymdshoz kapcsolatuk, a péttydk
egymdstol valé tdvolsdgnak mi a relevancidja?

A 2. 4bran lathaté pontok a kilonb6z6 megkdzelitések (mtDNA, morphology, ecological
niche) alapjan meghozott dontéseket jelzik. Ha a dontés a kiilonb6z6 megkozelitések
metszéspontjaban helyezkedik el, akkor tekinthetd elfogadhatdnak. Koordinata tengelyeket
képzelhetiink el a harom halmaz alatt és bal oldalan. Az x tengely példaul jelenthet
fajszamot, igy ha az egyik mddszer 1, a masik 2 fajt allapit meg, az nem esik a harom
megkozelités metszéspontjaba, tehat nem fogadjuk el.

2. Hogyan alakitsunk ki egy olyan kérnyezetet, amelyben a kutatok kénnyen vonhatnak
le kévetkeztetéseket fenotipus adatok felhaszndldsdval, példaul a kérnyezet és a
genetika kézvetlen kapcsolatdbdl? A fenotipikus plaszticitds jelenségét figyelembe
véve, morfoldgiai adatok elemzésével alighanem sehogy, csak kisérletesen (common
garden kisérletek).

A jelenleg elérhet6 ontoldgiakon alapuld rendszerek csak kozvetetten kotik Ossze a
fenotipusokat példanyokkal es ezért, bar tlikrozik a fajon bellli variabilitast, valdban nem
teszik lehetévé, hogy példany szinten lehessen modellezni a kérnyezet-fenotipus-genotipus
kapcsolatokat. A legujabb ontoldgian alapuld rendszerek azonban egy olyan példany alapu
szemantikus reprezentacidra adnak lehetfséget, amiben a fenotipus-példany-kdrnyezet
Osszekottetések konkrétak és ezért ezekben a rendszerekben nem okoz gondot a fenotipikus
plaszticitas, s6t lehetGséget ad arra, hogy megallapitsuk korreldl-e a fenotipus a kdornyezettel
olyan tesztelni valé hipoteziseket szolgaltatva, amik a fent emlitett kérnyezet genotipus
kapcsolatokat irjdk le. A fenotipusok szemantikus reprezentdldasa egy ilyen rendszer
alapkove.
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3. ,Az eredmény egy dendrogram formdjaban lesz dbrazolva, amelynek az egyik végén
az egyes elemek klaszterekbe rendezve taldlhatéak. Ezek a klaszterek alkotjak
szamunkra az els6dleges taxondmiai hipotézist.,, — ha tudjuk, hogy melyik hasonlésagi
szinten vagjuk el a dendrogramot...

A klaszterek egy vonallal valé ,elvagasa” kezdetleges mddja a csoportok formazasanak.
Valdjaban tobb tavolsagmddszernél, mint a Ward mddszer, nem is ad jé eredményt. Az
UPGMA esetében — a mddszer nagy foku konzisztencidja miatt — lehet az ,elvdgdsnak”
relevancidja, de ott sem ajanlandm. Nem minden bioldgiai tartalommal bird klaszter
kezd6dik ugyanolyan magassagnal. A dendrogram egy tetsz6leges pontjat elvagva tehat
hamis kovetkeztetésekre juthatunk. A NC-klaszterezés PART algoritmussal valé kombinalasa
pontosan erre a problémara kinal egy kényelmes és széleskdrl megoldast: ez ugyanis nem
elvagja a fat (mint mondjuk azt a ,,cut.dendrogram” parancs tenné) hanem a klasztereket az
adatsorban létezé diszkontinuitds alapjan definialja és jeldli ki annak elemeit.

4. 73. oldal Déntési fa: van olyan eldgazds, ahol mindkét vdlasztds ugyanahhoz a fajhoz
(is) vezethet.

Ez valdéban igy van, a hatdrozdkulcsok néha alkalmazzdk az (in part) kifejezést, ami olyan
esetekben alkalmazhaté, mikor egy jelleg akar a kulcs tovabbi Iépései sordn az egyik (vagy
mindkét) ag fajai kozott visszatérhet. Ilyenkor egy fajhoz akar két uton is el lehet jutni. Ez
nem szabad, hogy problémat okozzon, s a tovabbi Iépések alapjan ezek a fajok is
meghatarozhatok.

5. 78. oldal ,a parapatrikus fajpdr nyugati és keleti alkotdit mds szocidlparazita
hangyafaj haszndlja ki (Alfred Buschinger szobeli kézlése), ezdltal igazolva az dltalam
morfoldgiai kiilonbségek alapjan elkiilonitett fajok bioldgiai validitdsat.” — Ezt én
megkérdGbjelezheté bizonyitéknak tekinteném, hiszen a parazitak is nyugodtan
rendelkezhetnek diszjunkt elterjedéssel még ha egyazon szélesen elterjedt fajt
parazitdlnak, akkor is.

Kosz6ndm birdldm észrevételét. Valdban, egy fajt akar tébb szocidlparazita faj is
kihasznalhat. A fenti példa 6nmagdban valéban nem lenne elégséges a metapopuldcidk
elkiilontlilésére, de alatdmaszthatja a morfoldgiai kiilénbségeket.

6. Jol latom, hogy a 29. dbran a dendrogram alapjdn jo néhdny rugosus-ként
besorolhaté minta végiil excelsior besoroldst kapott?
Igen, a megerdsité elemzés ezeket a fészekmintakat az Nesomyrmex excelsior nevl fajba

sorolta és a protokoll szerint ezt kell elfogadni.

Végezetiil szeretném még egyszer megkdszonni opponensem részletes biralatat, fontos
észrevételeit és kérdéseit, és eddigi munkam pozitiv értékelését.

Budapest, 2019. 02. 18.

CsGsz Sandor



Valasz Dr. Samu Ferenc opponensi véleményére
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