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Miklss Istvan (tovdbbiakban MI) dolgozata a matematikal bonyolult-
sagelmélet, leszdmlédlds és mintavételezés alkalmazdsdrdl, fejlesztésérdl szdl
a biloinformatika teriilete szdmadra. zzel a meghatdrozdssal is azt akarjuk
hangsilyozni, hogy MI munkdssdga egvértelmilien a matematika teriiletére
tartozik és Rényl Alfréd szellemében merit kérdéseket egy mds tudoményteriilet
a genomika és annak alkalmazdsdnak kérdéseibdl. Konkrétan az ott sziik-
séges leszamlaldsi illetve elsdsorban mintavételezési feladatok bonyolultsdgat
vizsgdlja, gyorsitdsuk lehetdségeire ad médszereket illetve negativ eredményeket
bizonyit amikor ez nem lehetséges.

Elmondhaté, hogy e kutatds idészerti és MI eredményei komoly eldrelépést
jelentenek egyes mintavételezési algoritmusok tekintetében. A génszekvenlds,
a génterdpla a személyre szabott gydegydszat forradalma zajlik. A kidolgozott
mddszerek az elméleti kutatds fontos eszktzeiként szolgdlhatnak.

A dolgozat felépitése és tartalma.

A dolgozat négy fejezetbd] all. Az els® megismertet]l az olvasdt a bo-
nyolultsag elmélet alapfogalmaival illetve a sziikséges specidlis fogalmalkkal.
Bevezeti a Markov ldncokat és azok gyors keverése igazoldsdnak technikdjat.
Ugyanitt bemutatja a bioinformatikaban hasznédlatos alapvetd matematikai
modelleket, grafokat, bioldgial sorozatokat és azok dtrendezését. Utdbbiak-
nak kiilontsen nagy jelentdsége van a carcinogén mutdcidk vonatkozdsdban.
Ez a fejezet nagyban hozzdjdrul a szakteriiletet kevésé ismerd szdméra a
késbbbick megértéséhez. J&l szerkesztett, példdkkal is kellden ilusztralt.

A dolgozat elsd része polinomidlis idében megoldhatd fligevény-problémakat



targyal. L fejezetben egy félgyliri keriil bevezetésre illetve azon egy alge-
brai dinamikus programozdsi feladat. Ezek segitségével sikertll gyors szd-
molédsi algoritmust adni Zucker-Tinoco energiamodellben az RNS szekven-
cla térszerkezetel Boltzmann eloszldsdnak a k-adik momentumaira. M4-
sodik tézise memdria hatékony algoritmust ad véletlen reguldris nyelvtanok
Baum-Welch tanitdsdra. Harmadik tézise dinamikus program segitségével
két leszdmolds FP (fiiggvény polinomidlis osztaly) beliségét igazolja: egyrészt
a legtakarékosabb SCJ dtrendezésckét illetve a legtakarékosabb medidanokét.
Az elsd két tézis 2005-ben keriilt publikdldsra és 30 illetve 27 idézettel ren-
delkezik. Megjegyezem, hogy az értekezés bevezetdje merndki szintiiként
aposztrofdlja az 2006-s eredményeket, de véleményem szerint, minkét eset-
ben {igyes matematikal megolddsrdl van szd.  Szellemes az eredeti feladat
dtvitele egy matematikai strukturdra majd algebrai dinamikus program al-
kalmazdsa a félgylurt struktudn.

A dolgozat médsodik része 4. fejezete gyorsan keverd Markov ldncok
egy osztdlydt vizsgdlja. Igazolja, hogy pdaros fokszdmsorozatok esetén a
gyvors keverés Oroklédik Tyshkevich decompoziéd elemeird]l a dekompondlt
sorozatra. Ezutdn P-stabil illetve egyves nem P-stabil fokszdam soroza-
tokra igazol gyors keverést és megadja P-stabil fokszamsorozatok egy elég
széles osztdlydt, a linedrisan korldtozott fokszdamsorozatokét. Igazolja,
hogy barmely egylittes fokszam-matrix kiegyensiilyozott realizdcidin a switch
Markov lanc irreducibilis és gyorsan konvero. A fejezet végén pedig egy
korabbl Tannier-el kozos eredményt lsmertet, nevezetesen, hogy van gyors
approximald véletlen fliggvény feladat megoldd (FRPAS) illetve teljesen poli-
nomidlis majdnem egyenletes gyors fligvény feladat megolds (FPAUS) a DCJ
modellben a legtakarékosabb szcendridkra.

Ugy vélem, hogy ennek a fejezetnek a tézisel és a genom dtrendezésre
vonatkozd eredmények a dolgozat legfontosabb, megjelenéstikkor attorést
jelentd eredményei. EHzt jelzi magas idézettségilik, a tézisek sorrendjében
30,18,36,34,13.

A dolgozat harmadik részének cime negativ eredmények. Elészior két
tételt mutat be. A REV modell természetes Markov ldncdra igazolja, hogy
lassan keverd. (A REV modell az egykrokoszomds linedris genomok ezeket
a tulajdonsdgokat nem sértd DCJ atrendezéseit tartalmazza.) Belatja,
hogy az SCJ genom Atrendezéseket megengedd modellben az evolicids fan a
legtakarékosabb szcendrick #P beliek, feltéve RP # NP akkor nem létezik
FPRAS approximécid illetve a legtakarékosabb medidn scenariéd probléma
#P-teljes . Megjegyezziik, hogy a 103. Lemma conjunktiv normal formakrdl
pontosabban 3CNF-rél énmagédban is érdekes. A 13. Tézis megad egy sok
j6 tulajdonsdggal rendelkezd Markov ldncot, amirdl eddig a gyors keverést
nem bizonyitottédk.
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A dolgozat negyedik része eldszér a négy reverzdl sejtés igazoldsdt fejti ki
olyan eldjeles permutdciokra, amelyek overlay gréfja linedris. A 114, Tétel
szellemes dtfogalmazdsa a feladatnak, a 115. Tétel pedig meglep® a laikus
olvasé szdméra.

Ezutdn lehitéses Markov lanc technikdk alkalmazza, visszzavezeti a DCJ

modellre a majdnem egyenletesen reverzal szortolds modell legrovidebb scendrick

mintavételezését., A 11 fejezet Gibs mintavételezést alkalmaz az SCJ modell-
ben az evolicids fak majdnem legtakarékosabb cimkézésére (14. Tézis). Az
utolsd, 12., kissé technikal fejezet két irreducibilis Markov lanc konstrukeidjét
adja paros grafok élszinezésére.

Osszefoglaléan szeretém megéllapitani, hogy Miklés Istvdnnak a doktor
cim elnyerésére benyuijtott dolgozata és tézisfiizete jelentds munkdssdgot mu-
tat be. Munkdssdgdnak egy része egy fontos bioinformatikai tertilethez a
genomédtrendezések leszdmoldsdhoz, azok bonyolultsdgelméletére vonatkozik.
Pozitiv és negativ eredményel egyvardn nagy jelentdségiinek tartjuk, amit
hatdsuk is igazol. FHgyes bizonyitdsai rendkiviil technikdsak, ugyanakkor
szellemesek. Munkdinak jelentdségét tdmasztja ald hogy olyan kiemelkedd
kutatdk tdmaszkodnak azokra, idézik eredményeit mint Jens Stoye, Remco
van der Hofstad vagy Nicholas Wormald.

Hasonldan, eredményes invencidzus kutatdl munkdjdt igazolja, hogy kiemelkedd

tarszerzdkkel is dolgozott egytitt (didkjaival kézos illetve 5nallé munkdl melett).
Ezek kiszott lehet emliteni Aaron Darling-t, Eric Tannier-t, Catherine Greenhill-

t, Toroczkai Zoltant, Erdés Pétert.

Az egész dolgozat olvasményos, j6l szerkesztett, segiti az olvasdt a téma
megismerésében, a matematikal nehézségek és a haladds bemutatdsiban.

Kiilon kiemelném, hogy a publikdcidk ismertetésénél gondosan bemutatja
mi volt sajat hozzdjdruldsa és mi az dltala vezetett mester ill. PhD hallgatéké
(esetenként a tarsszerzoké). Szintén kiemelendd a didkjainak adott kérdések
eredményves megolddsa, a j& témavezetés.

Javagolom a nyilvinos vita megtartdsdt Miklds Istvan a doktori cim
odaitélésére benytijtott palydzatardl.

A benytijtott dolgozat alapjian meggytzddésem, hogy Miklds Istvadn munkdssdga

messzemenoen megfelel a doktorl cim kévetelményeinek, annak odaitélését
melegen tdmogatom.

Aprd technikal megjegyzések.

A dolgozatban a szerepld cikkek copy-paste beillesztése csdppet sem kdrhoz-

tathats, a birdld kifejezetten foloslegesnek és id6trabldnak gondolja a teljes



dolgozat elvardsdt a rovid dolgozat illetve tézisek benyijtdsa helyett, de a
beillesztes kizben hdrom helyen észrevettiik az "in this paper" utaldst.
dolgozatban

p 4218 valami hidnyzik [...]

p 641 18 folosleges "in"

p 80 és a késdbbiekben szdmos helyen és a bibliografidban is Erdds P.L.
helyett hibdsan Erdds E.P. van.

p. 84 a P-stabilitas kizponti szerepet jatszik, j6 lenne egy kis heurszitika
arra, mit is jelent. Ugyanitt taldn jé lett volna a multicomodity How-r8l pér
sz6t emliteni (elétorténet, jelentds eredmények, hasznossédg).

p 128 -13 "markers" Valahol definidlva van? A genomikdban jdratlan
szamara szlikséges volna definilni. .

p 180 e (10.2) szerencsés lenne megmagyardzni, miért tekintjiitk ezt en-
ergidnak.

tézisekben p 23 1 13 "miden".

Kérdés:

Mi okozhatja, hogy a 13. Tézisben ismertetett Markov ldnc j& keverési
tulajdonsdgat nehéz igazolni?



