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Vélemény

CsOsz Sandor "Kvantitativ morfolégiai médszerek fejlesztése és alkalmazdsa
hangya-taxonémiai vizsgalatokban"
cimiit MTA Doktori Ertekezésérol
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taxondmiai modszertani fejlesztésekben illetve ezeknek a hangya-taxondmiai
kutatasban tortént alkalmazasa soran elért eredményeire fokuszalva.

A palyazo altal vezetett kutatdsok rendkiviil id8szerliek s Uj megkozelitéseket,
modszereket bevezet§ elméleti eredmények mellett nem kevés gyakorlati
természetvédelmi jelentdséggel is rendelkeznek. Nem kétséges, hogy tobb évtizedes
kutato6i tevékenysége soran Csdsz Sandor a hangya-taxonémia nemzetkozi szinten is
kiemelked6 kutatéjava valt.

A disszertaci6 tobbé-kevésbé a klasszikus értekezések formajat koveti azzal az
eltéréssel, hogy az egyes érdemi témakat feldolgoz6 alfejezetek (5.2: NC Klaszterezés -
egy Uj alkalmazds a biodiverzitds morfolégiai mintdzatainak felismerésére; 5.3: Az Uj
mddszertani elemek gyakorlati alkalmazadsa a biodiverzitds kutatdsdaban - NC klaszterezés
alkalmazdsa a Nyugat Palearktikus hangya fauna taxonémiai feltdrdsdban; 5.4: A Malgasi
Nesomyrmex fauna taxondmiai feltdrdasa) oOnalld anyag és modszertani részt
tartalmaznak. Ez a megoldas véleményem szerint teljesen elfogadhato, és megkonnyiti a
biral6 dolgat a dolgozat eredményeinek értelmezésében.

A dolgozat irodalomjegyzékkel egyiitt 123 oldal terjedelmi{ melyhez egy 38 oldalas
fliggelék tartozik. A szerkesztés kissé széttagolt, kiilon fejezetszdmot kapott a
Tartalomjegyzék (1. fejezet) az Eloszo (2. fejezet) és A dolgozat felépitése (3. fejezet).
Maga a dolgozat azonban szépen Kkivitelezett, eliitést, hibat szinte alig tartalmaz,
szamomra egyedil az abraanyag szerkesztése volt zavard. Sok helyen az abrak annyira
le lettek kicsinyitve (pl. 27, 28, 29. abra) hogy magaban a dolgozatban a dendrogram
dgaihoz rendelt fajnevek olvashatatlanok voltak. (Szerencsére az eredeti abrak OA
publikacioban jelentek meg és igy a biralé szamara is elérhet6ek voltak az eredeti
nagyithaté formatumban).

A szakmai kifejezések hasznalata tobbnyire atgondolt, kovetkezetes, bar némi
hianyérzetem volt, amikor a szerzd azt taglalta, hogy a "progressziv" fajhipotézisek"
alapvetéen nagyon kozel allnak az "elméleti - biolégiai fajhipotézisekhez". Mivel a
dolgozatban tobb helyen el6keriil a morfologiai faj - biolégiai faj problematikaja a
kiilonb6z6 definiciék tucatjait ismerve (pl. Hey 2006: 10.1016/j.tree.2006.05.011,
Queiroz 2007: 10.1080/10635150701701083, Hausdorf 2010: 10.1111/j.1558-
5646.2011.01231.x) fontos lett volna a hasznalt fogalmak pontos tisztazasa.



A dolgozatban kissé zavardé a rovidités jegyzék hidnya, mivel nem a szlikebb
szakteriileten dolgoz6 biraloként beletelt egy kis id6be mire kideritettem pl. mit is jelent
a 32. oldalon az 1. tablazat alairasaban (URI tabla részlete) szereplé URI rovidités
(Uniform Resource Identifier).

A szerz6 a 4. fejezetében (Bevezetés és célkitlizés) Kkifejti a klasszikus taxondmiai
gyakorlat modernizaciéjanak sziikségességégét, és ennek megoldasat a kvantitativ
morfoldgiai elemzésekben, ill. ezek integrativ kornyezetbe helyezésében latja. Ennek
el6segitésére Kkifejlesztett egy 0j eljarast, melyet NC-klaszterezésnek (Nest-Centroid
Clustering) nevezett el. Maga az eljaras valéban ujszerli megkozelitést tartalmaz, de
alapjai a Robert Sokal és Peter Sneath nevével fémjelezheté numerikus taxonémiai
(fenetika) iskolahoz vezetnek vissza, amely az 1960-as évek elején ugyan ilyen céllal jott
létre, mint a mit a jelolt a dolgozatdban tobb helyen is kifejt (mérhetd, jelentds
mennyiségli morfometriai adat stlyozas nélkiili, objektiv, matematikai médszerekkel
torténd klaszterezése). Epp ezért, szamomra kissé meglepé volt, hogy a jellt az 4ltala
kidolgozott mddszert nem helyezte egy kissé tagabb kontextusba.

Mivel az NC-klaszterezés a klasszikus fenetika egy modern szemléleti alkalmazasa
magaban hordozza annak minden elényét és hatranyat. Ezért kiilondsen iidvozlendd a
19. oldalon a moédszer korlatait is taglalo 2. és 3. bekezdés (kritikus elemszam,
homolégia hianya stb.).

A szerzd az altala kidolgozott eljaras tesztelését tobb adatsoron is elvégezte, melyet az 5.
fejezetben mutat be. Az 5.2.5.2 részben 3 Kriptikusnak tekintett Tapinoma faj (erraticum,
nigerrimum és simrothi) esetében demonstralja a moédszer 100%-os hatdsossagat,
azonban a hivatkozott 8. dbra aladirasaban a piros szinnel jel6lt klaszternél a Tapinoma
subboreale fajnév szerepel (a simrothi helyett)! A 2 kriptikus Formica fajnal végzett
tesztelés (F. cinerea, F. fuscocinerea) esetében az UPGMA és a Ward mddszer eltéré
eredményt adott (9. ill. 10. abra; 1 ill. 3 hibas osztalyba sorolas) a 10. abra azonban nem
a 2 faj Ward modszerrel torténé NC-klaszterezésének eredményét mutatja, hanem a 8.
abra duplikacidja. Az UPGA &bran 2 "outlier" el6fordulas és 2 masik cinerea példany
hibas klasszifikacidjat latjuk. Ez 35 cinerea példany esetén azt jelenti, hogy a vizsgalt
példanyok 11,4%-a esetében hibas klaszterbesorolas tortént. Az 50. oldalon azt irja,
hogy a 2 outlier példany problémajat kezelte és besorolta a megfeleld fajba. A kérdésem
az, hogy melyikbe? (Gondolom az informaci6 a hianyz6 10. abran lenne).

A 2. tablazatban 6sszehasonlitja 48 fajparon a kiilonb6z6 médszerekkel (UPGMA, Ward,
NMDS, K-means-NC, K-means) kapott klaszterbesorolas és a "progressziv fajhipotézis"
kozotti szazalékos eltérést. Ha tiizetesebben megnézziik a tablazatot, akkor azt latjuk,
hogy még a legpontosabbnak tekintett Ward modszerrel kapott eredmények is 0% és
17,71 % kozotti eltérést mutatnak példanyok "progressziv = biol6giai?" fajbesorolasatol.
Ez kilonosen a Tetramorium alpestre/impurum fajpar esetében figyelemfelkelté ahol
8,7% - 48,54% eltérést talalunk a klaszterbe sorolasoknal. Ez mindenképp évatossagra
int és gyengiti a szerzd Aaltal kitlizott célt: "..egy olyan algoritmus alapi maédszer
kidolgozdsat jelentette, amely képes automatizalt morfoldgiai fajhipotézis alkotdsdra,
akadr szakember elézetes hipotézis alkotdsa nélkiil is." (p. 20).

Az 5.3 fejezetben a szerz6 a problémas Ny. Palearktikus elterjedésti Temnothortax
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molekularis taxonomiai moédszerrel (COI gén Bayesian analizise) tesztelte. Az NC-
klaszterezés eredményeit a Bayesian analizis jO egyezéssel erdsitette meg, kivéve
néhany specialis esetet, mint pl. a Temnothorax crasecundus - T. crassispinus fajpar mely
a Bayesian analizisben egy teljesen kevert kladuszt alkot. A szerzé véleménye szerint
ezek a "taxonok" rendkiviil hasonl6ak és elkiilonitésiik még morfometriai médszerekkel
is problémas (az eredeti cikkben ezt a megallapitast talaljuk: Molecular analysis reliably
distinguished neither T. laconicus and T. lichtensteini nor T. crasecundus and T.
crassispinus. This matches the slightly lower support of these taxa in the morphological
analysis.). Nem lehetséges, hogy itt valéjaban egy fajrél van sz6? Nyilvan a kérdést
objektiven nehéz eldonteni, de egy Kkiterjedtebb molekularis taxonoémiai vizsgalat
(nuklearis és Mt., kodolé és nem kodolé gének bevonasaval) segithetne a helyzet
megoldasaban és maganak az NC-klaszterezés mint modszer validalasaban is.

A T. nylanderi fajcsoport angustifrons fajkomplex elterjedése érdekes biogeografiai
kérdéseket is felvet. A fajkomplex fajainak jelentds tobbsége Anatolia teriiletérdl illetve
Kréta szigetérdl keriilt el6 - kivéve 2 goérogorszagi el6fordulast, melyet a szerzd
behurcolasnak tekint. A krétai el6fordulast azonban a Kréta-Rodosz hatsagon keresztiil
tortén6 negyedkori diszperziéval magyarazza. 6 lett volna az angustifrons fajkomplex
biogeografiai sajatsagait egy szélesebb kontextusban targyalni mivel Kréta ill
Karpathos-Rodosz szigete mintegy 12-9 m évvel ezel6tt a kozép égei arok kinyilasaval
elszeparalddott egymastol. Még a Messinai sOkrizis idején is jelentds tavolsag valasztotta
el Krétat a Karpathosz-Rodosz hatsagtol ezért a kozép égei arok (angol roviditéssel
MAT) jelent6s biogeografiai barrier sok allatcsoport szamara. Ha a fajkompex tagjai a
negyedkori alacsony tengerallast kihasznalva keriiltek krétara, miért nem talalhatéak
meg Ciprus szigetén (vagy ez csak adathidanyos tertlet?), ill. miért nem terjedtek at
kontinentalis Gorégorszagra (ami nem volt annyira elszigetelt Anatoliatol mint Kréta).

A dolgozat egyik kiemelkedd eredményének tekinthet6 a Malgash régié6 Nesomyrmex
faunajanak feltarasa ahol a NC-klaszterezési eljarast gap statisztikai analizissel (PART)
kiegészitve a 4 ismert fajhoz tovabbi 29 tudomanyra 4j fajt irt le. A kimutatott
fajcsoportok kozil a N. hafahafa fajcsoport Malgash endemizmus, amely afrikai
kapcsolatokat mutat. Ez megint érdekes biogeografiai kérdéseket vet fel. Madagaszkar
szigetének 0Osi faunajat sokaig gondwanai maradvanynak tekintették (old museum
island), mara azonban kideriilt, hogy ezen fajok jelentds része Madagaszkar mintegy 90
millié évvel ezel6tti teljes elszeparal6dasat kovetben keriilt a szigetre. Az afrikai eredetii
fajok sok esetben konkordans moédon az Eocén-Oligocén hataran, amikor az alacsony
tengerallasnak koszonhetden a tengeraramlasok az afrikai partok fel6l Madagaszkar
iranydba mutattak (jelenleg pont forditott a helyzet). Vajon a N. hafahafa fajcsoport is
bele illik ebbe a biogeografiai képbe?

A fent emlitett észrevételek, kérdések inkabb a szerzd megallapitasainak pontositasara
iranyulnak, és semmit sem vonnak le a dolgozat értékébdl. Cs6sz Sandort a benyujtott
doktori mii alapjan egyértelmiien alkalmasnak tartom az MTA doktora cim elnyerésére,
és javaslom a nyilvanos vita lefolytatasat.

A tudomanyos eredmények koziil a kovetkezdket emelem Kki:

1. A klasszikus fenetikai vizsgalatokat tovabbfejlesztve kidolgozta a Nest-Centroid
Clustering (NC-klaszterezés) modszerét majd ezt a PART algoritmussal 6tvozve egy



hatékony, hatarozast segit6 alkalmazast hozott létre.

2. Revidealta a Nyugat Palearktikus Temnothorax nylanderi fajcsoportot s ennek soran 9
a tudomanyra nézve Uj fajt irt le.

3. Feltarta a Temnotorax nylanderi fajcsoport biogeografiai mintazatat és kimutatta,
hogy a fajcsoport 2 fajképz6dési goccal rendelkezik a Peloponnészoszi-félszigeten és
Anatéliaban és a fajok posztglacialis eurdpai elterjedését egy keleti és egy nyugati
barrier befolyasolta.

4. Az altala kidolgozott PART analizissel kombinalt NC-klaszterezés segitségével
feldolgozta a Californian Academy of Sciences tobb évtized alatt felgylilemlett
madagaszkari Nesomyrmex anyagat és az eddig ismert 4 faj mellé 29 a tudomanyra 0j
fajtirtle.

Piliscsaba, 2019. januar 20.
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Csuzdi Csaba
egyetemi tanar, az MTA doktora



