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c. MTA doktori értekezésérdl

Az értekezés a populdcidgenetika klasszikus eszkdztara nyujtotta lehetdségek sokoldalu
alkalmazasi lehetGségeit mutatja be kiilonb6z6 esettanulmanyokon keresztiil. Hianypotlo,
kilonésen természetvédelmi vonatkozdsai miatt. Az eredmények nemzetkozi
szakfolydiratokban kozlésre keriiltek, tobb publikacié 2017-ben jelent meg, igy aktualitasa
nem vitathatd. Masrészt ebb6l adéddan a modszereket, eredményeket és az ezeken alapuld
kdvetkeztetéseket a szakteriilet specialistai mar elbiraltak.

Az értekezés 10 tanulmanyt targyal részletesen, terjedelme a mellékletekkel egyiitt 160
oldal. Szerkezete a szakma megszokott logikai felépitését koveti. Tizenhdrom oldal
bevezetdre, célkitlizésekre, 16 oldalnyi anyag és modszer fejezetre, az eredményeket
targyal6 74 oldalas fejezetre és 4 oldalnyi kovetkeztetésre tagolédik. Az egyes
esettanulmanyok tovabbi, irodalmi hattér, eredmény és diszkusszié egységekbdl alinak. Az
abrak, tablazatok vilagosak, érthetéek. A gépelési hibak szama minimalis. Néhol ismétl6dnek
az anyag és modszer részek az esettanulmanyok ismertetése soran (féleg a fajokra
vonatkozé blokkokban), ez azonban nem zavard. Formai tekintetben a dolgozat f6
hidnyossaga az, hogy a tudomanyos fajnevek nem délt betiivel szerepelnek.

Megjegyzéseim az alabbiak:

Az eredmények tulnyomo része a mintegy 50 éve sikerrel alkalmazott enzimpolimorfizmus
elemzésekbdl sziiletett. Noha ma mar lényegesen tébb informaciét nydjtd, kritikus
sajatossagaiban jobban ismert markerek is léteznek, a mddszert még ma is gyakran
alkalmazzak. Egy fontos ki nem hangsulyozott hatranya (igaz pl. a 41. oldalon emlitésre
keriil), hogy korlatozottan alkalmazhaté térténeten alapulé érvelésre. Ennek potenciélis
sziikségessége az esettanulmanyok diszkutalasa soran felmeriilt, szerintem elengedhetetlen,
ha a foldrajzi Iéptékld mintdzatot értelmezni is akarjuk. A modern populaciégenetika
metodikajanak (koaleszcencia) ma mar ez alapvetd része, populdcidk térbeli mintazata
idébeli dinamika nélkiil aligha értheté meg.

Kulcskérdés a lokuszok neutralitdsa. A szelekcié potencidlis hatasa a dolgozatban is felmeriil.
Probléma szerintem, hogy példaul a populdcié szerkezet elemzésekben (pl. fixacids indexek
alkalmazasa) neutralisnak tekintik. Tizenoét-hisz lokuszra a neutralitds nem is igazan
tesztelhet6 megbizhatéan, maximum a jelentésen eltéré lokuszokat lehet kisz(irni. Vagyis
tébb esetben a kis intenzitasi szelekcié nem tesztelhetd alternativ magyarazat marad a

kapott enzimpolimorfizmus mintazatra (ahogy példaul a Parnassius mnemosyne esetén fel is
meriilt, 42. oldal).

Az evolucids valtozas tényezdire a genetikai valtozatossag alapjan csak kozvetve tudunk
kdvetkeztetni. Mivel szdmos kiilénb6z6 mechanizmus allhat egy adott mintazat hatterében,
nehéz egyértelmii konkliziét levonni. A fentebb emlitett drift és szelekcié hatdsanak
elkiilonitésére latunk példat a részletesen bemutatott esettanulmanyok kdzétt is. Azonban a



feltételezett (recens) migracié és az Gsi populaciobdl torténd recens divergencia csak
hipotézis marad enzimpolimorfizmus vizsgédlatok esetén. Raadasul a fixaciés indexen alapuld
kovetkeztetések (pl. migracid) egyensulyi populédcidkat tételeznek fel, ez megkérddjelezhetd
a természetvédelmi szempontbdl is kiemelt, jelentés mértéki populdcidméret valtozason
atesett fajoknal.

Az attekint6 rész tobb olyan kijelentést is tartalmaz, ami az ujabb moédszerek nyujtotta
tagabb lehet8ségeknek koszénhetSen vitathatd, ezért véleményem szerint Ovatosabban
kellett volna fogalmazni. Ennek megfeleléen az irodalmi hivatkozdsok is néhol kissé
elavultak, 5-10 év ezen a gyorsan fejl6d6 szakteriileten hatalmas id6é. Példaul a genetikai
valtozatossag ma mar nem tekinthetd az evolucié egyediili ,nyersanyaganak”, az 6rokl6dés
egyéb formainak szerepét most kezdjilk megismerni (5. oldal, Iasd kiterjesztett evolucios
szintézis, Pigliucci & Miiller 2010). Vagy a taxon leszarmazas becslése mtDNS szekvenciak
alapjan sem tekintheté egyértelmiinek (1996-os hivatkozas, 6. oldal). Ez késGbb részben
korrigalasra keriil, azonban nincsenek erre a célra egyértelmiien hasznalhaté standard magi
szekvenciak, legalabbis a szamos lokuszon alapulé rekonstrukcidk sorra erre utalnak. Génfak
sokasaga alapjan becsiiljiik a taxonok torténetét, mintegy kiemelve azok k6z6s elemeit.

Az Osszefoglalasban felmeriilt egy kritika (110. oldal) a magi marker mintazatokon alapulo,
fajon bellli genetikai szerkezet kialakuldsara vonatkozé kovetkeztetések hianyossagaira.
Vélemeényem szerint ez nem korrekt enzimpolimorfizmus és mtDNS adatokra hivatkozva. A
divergencia iddsikja eltérhet e két marker tipusban, azonban az el6bbiben ez maximum
kvalitativan kezelhetd, igy kvantitativan nagyon korldtozottan vizsgdlhatdak egyitt. Magi
szakaszok evolucids ratdjaban jelent6sek a kiilonbségek és szamos, a populécidk szekvencia
szint( valtozatossagat elemzd tanulmany célja a valtozatossag formaléddsanak értelmezése
(pl. Silva-Brandao et al 2015 Evol. App.).

A megfogalmazas néhol pontatlan. Példaul alkalmazkodas genetikai valtozatossag nélkiil is
lehetséges (példaul a fenotipusos plaszticitas kés6bb emlitésre is keriil). Vagy a kérnyezeti
valtozas sokszor nem nehezen josolhaté (5. oldal), hanem megjdésolhatatlan. Nem csak a
mennyiségi jellegek kialakitdasdban vesz részt sok gén, inkabb valtozatossaguk alakitasaban
szamos gén valtozatossaga allhat (5. oldal). A hirtelen palacknyak nem eredményez
sziikségszerilien allélvesztést (14. oldal), illetve a genetikai differencidlédas sem elsésorban a
driftnek készénhet§ (16. oldal, ez maximum a neutralis lokuszokra lehet igaz). A fixaciods
index nem a varianciakat jellemzi, hanem a szerkezetet és fiigg a varianciaktél (16. oldal).

Néhol pontatlan, zavardé a statisztikai terminoldgia hasznélata. Példaul az drea dinamikat
becsiiljik (indirekt médon markerek statisztikai elemzésével), nem kimutatjuk (6. oldal). A
gameta fazist is csak becsiiljiik (31. oldal). Célszer(i lett volna a Lepidoptera fajok genetikai
valtozatossagara vonatkozo sajat eredményeknél az atlagok mellett a standard hibat és a
lokusz szamot is megadni (8. oldal). A polimorfizmus mértékének becslése nem torzitatlan,
ezért ez utdbbi kiilonésen fontos informaécié.

Kérdések:

1. Ismert-e, hogy miért nagyobb az dtlagosnal a Lepidoptera fajok enzimpolimorfizmusanak
mértéke?



2. Torténtek-e szamos (tébb szdz) lokuszra kiterjedé nagy Iéptéki filogenetikai elemzések
mar lepkére, és ha igen, mennyiben tekintheté megbizhatonak a klasszikus mtDNS alapu
filogenetikai fa?

3. Az allélgyakorisdgokon alapulé PCA-k esetén csak az elsé két tengelyrél esik szo, ezek
azonban tébb esetben is a teljes variancia viszonylag kis részét magyarazzak. Ennek ellenére
felmeriil a kérdés, hogy tapasztalataik alapjan mennyire jellemz6 egy-egy lokusz
dominancidja az eredményekben. Lehet-e tudni arrdl valamit, hogy mennyire robusztusak az
eredmények (a lokuszokat neutrdlisnak és fliggetlennek tekintve)? Példaul mennyiben
moédosulndnak az eredmények akkor, ha a Parnassius mnemosyne vizsgélatokbdl a foszfo-
gliko-mutaz (Pgm) lokuszt kihagyjuk?

Uj eredmények:

Az életmenet jellemz6k, intrinsic tényezdk és a genetikai valtozatossag kapcsolata jol ismert
tény, tul a rokonok k6zotti szaporodasként definialt beltenyésztésen. Ezt igy altalanossagban
kijelentve nem tekinteném Ujszer(i gondolatnak. Tovabba a hasonld 6kologiai igényd, de
tavoli rokonsagban allé fajok (mint példaul az Euphydryas maturna és Parnassius
mnemosyne) kozotti genetikai mintazat kilonbségnek nagyon sok oka lehet, véleményem
szerint csak egy stabil filogenetikan alapulé komparativ vizsgalat alapjan valdszindisithet6 az
adott faktorok szerepe, beleértve az eltéré életmenetet is.

Az ertekezés legfontosabb eredményei véleményem szerint az egyes fajokra, taxonokra
(Aricia artaxerxes, Euphydryas maturna, Maculinea fajok, Parnassius mnemosyne) levont
kovetkeztetések és a természetvédelmi vonatkozasu, populacidk genetikai valtozatossagara
szolgaltatott informaciok.

Osszességében az értekezés kivald, feltétleniil értékes munkanak tartom, felsorolt kritikai
észrevételeim a dolgozat minGségét nem befolydsoljdk. Noha a felvetett kérdések
vizsgdlatara ma mar alkalmasabb molekularis és elméleti médszerek is vannak, a levont
kovetkeztetések alapvetéen helytdlléak. Ha nem is adnak (és adhatnak) egyértelm(i vélaszt
minden felvetett kérdésre a klasszikus mddszerek, alapinformdcidkat szolgaltatnak a
genetikai véltozatossagrol, populaciok szerkezetérél. Az esettanulmanyok diszkusszidi uj,
gondolatébresztd, célzottabb hipotézisek sorat fogalmazzak meg, ennek latvanyos példaja az
Euphydryas maturna Karpat-medencei populacidinak vizsgalata (107. oldal). Mindez évekre
elegendS munkat adhat a kdvetkez6 generdcidknak, Kati szamtalan tanitvanyanak.

A nyilvanos vita kitlizését javaslom.

Szeged, 2018. 10. 31.
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