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1. Bevezetés 

Kutatásaim két pillérre támaszkodnak, az adatelemzésre és a szimbolikus kommunikációra; kutatási 
módszereim alapja pedig különböző mintázatok vizsgálata matematikai modellezés és informatikai 
eszközök alkalmazásával. Az emberi írás (script) általánosításával bevezettem a mintarendszer 
(pattern system) fogalmát, amely szimbólumok, valamint ezek használatát szabályozó szintaktikai 
szabályok (szintaxis) és elrendezési szabályok által meghatározott szimbolikus kommunikációs 
forma. A mintarendszerek közül az időbeli evolúcióval rendelkezőket vizsgáltam azzal a céllal, hogy 
a biológiai evolúció matematikai és informatikai rekonstrukciós módszereinek alkalmazásával 
modellezzem egy utód-mintarendszer kialakulását elődjeiből. Feltételeztem továbbá, hogy a 
mintarendszerek evolúciójának kell, hogy matematikailag leírható alapjai legyenek. Az általam 
kidolgozott vizsgálati módszereket összefoglalóan mintaevolúciónak neveztem el. 

Az időbeli fejlődést mutató mintarendszerek példái az informatikai értelemben vett karaktereket 
kódoló különböző kódrendszerek, amelyek evolúciója a távírászatban a Baudot-kódtól a Baudot–
Murray-kódon át, az USA-ban használt ASCII kódtáblázaton és a különböző nemzeti 
kódtáblázatokon keresztül az önmagában is rendszeresen változó Unicode kódolásig terjednek. Az 
evolúciót mutató mintarendszerek másik példája a morzekód, amelynek fejlődése a Morse által 
kitalált rendszertől a Vail által módosított kódon (amerikai morzekódon) át a több lépésben kialakult 
nemzetközi morzekódig tart. Az evolúciós tulajdonságokkal rendelkező mintarendszerek további 
példája a zenei kotta, a matematikai jelölések és a vonalkódok létrehozásához szükséges 
szimbólumkészlet a használati szabályokkal. A mintarendszerek kiterjeszthetők több dimenzióra is, 
így mintarendszernek tekinthető az integrált áramköri tervezés grafikus szimbólumkészlete az 
áramköri konstrukciós és tervezési szabályokkal, valamint a QR-kódok (quick-response code) 

kialakításához szükséges szimbólumkészlet, szintaxis és elrendezési szabályok együttese. Ebben a 
témakörben számomra legérdekesebbnek az írások fejlődése tűnt, két okból is: (i) analógiát fedeztem 
fel a biológiai rendszerek és az írások között, (ii) felismertem, hogy az írások filogenetikájának 
meghatározására a legjobb eredmény az evolúciós modellezés matematikai eszközeivel várható. 

Kutatásaim másik területe a magzati szívhangvizsgálat, amelyben azzal foglalkoztam, hogy miként 
lehet egy elosztott hash táblázat alapú adatbázist egyes ritkán megjelenő orvosi adatok gyűjtésére és 
értékelésére használni. Az elvégzett vizsgálatok célja a mérnöki gyakorlatban is ismert informatikai 
és matematikai modellezési módszerek alkalmazása volt, a kérdéses mért orvosi adatok rendszerszerű 
leírása és a megfigyelések közötti összefüggések feltárása érdekében. 
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2. Kutatási célok 

2.1. Az előzmények rövid áttekintése 

A mintarendszerek speciális területe, az írások filogenetikájával foglalkozik pl. Skelton [1]; továbbá 
a mintaevolúcióval rokon terület a számítógépes nyelvészet és beszédtechnológia. Ezekbe tartozik a 
nyelvek evolúciójának filogenetikai modellezése (pl. Gutkin és Sproat [2]), a nyelv absztrakt 
rendszerként való leírása (pl. Prószéky [3]), valamint a beszédfelismerés és a beszédszintézis (pl. 
Németh [4]). A mintaevolúciós kutatások eredményei szerepet kaphatnak a jövő kognitív 
infókommunikációs rendszereiben is (pl. Sallai [5]). 

Az orvosi informatika területén az akusztikus magzati szívhangok (Fetal Heart Rate, FHR) 
vizsgálatának hazánkban komoly hagyományai vannak, ezek közé tartozik Kovács et al. [6]. Az 
orvosi diagnosztikába tartozó ezen kutatásba bekapcsolódva a fentebb jelzett irodalomban tárgyalt 
szívhangmonitor készülék segítségével a világon egyedülálló minőségben rendelkezésre álló, 
akusztikus úton nyert magzati szívhangok elemzésével foglalkoztam. 

2.2. Mintarendszerek evolúciójának informatikai leírása és modellezésének kérdése 

Tekintettel a terület sajátosságaira igen összetett feladat a paleográfiai szakirodalomból kinyerhető, 
heterogén reprezentációjú adatoknak a műszaki tudományban megszokott pontosságú, az 
informatikai algoritmusok számára alkalmas átalakítása. Ennek kapcsán számos új fogalmat és 
eljárást kellett megalkotnom. 

Az első tézisemben a mintarendszerek összefüggésében bevezettem a minta (pattern) fogalmát, 
amely egyrészt szimbólumszekvenciát, másrészt jelszekvenciát jelent. A szimbólumszekvencia 
(symbol sequence) a mintarendszer szintaktikai szabályai szerint szerkesztett adatsorozat, ahol a 
szintaktikai szabály (syntactic rule) az az összefüggés, amely meghatározza egy adott üzenetből a 
szimbólumszekvencia létrehozását. A szimbólumszekvenciára példa a morzekódolt üzenet, egy 
integrált áramkör layoutjának tervrajza vagy akár egy adott írással létrehozott szöveg – mindegyik 
egy-egy meghatározott adatsorozattal megadva. A szintaktikai szabályoknak az integrált áramköri 
layoutok mint 3D mintarendszerek esetén az áramköri konstrukciós szabályok felelnek meg. 

A jelszekvencia (graph sequence) egy szimbólumszekvencia megjelenítése valamilyen 
technológiával, a mintarendszerhez tartozó elrendezési szabályok szerint, ahol az elrendezési szabály 
(layout rule) egy összefüggés, amely meghatározza egy szimbólumszekvencia megvalósítását jelentő 
jelszekvencia jellemzőit. Jelszekvencia pl. egy fizikailag mért 1D jelsorozat, amely morzekódolt 
üzenetként (szimbólumszekvenciaként) értelmezhető; egy chipen kialakított 2D vagy 3D mintázat, 
amely integrált áramköri layoutként értelmezhető; vagy egy hordozó anyagon valamilyen 
technológiával megvalósított 1D vagy 2D felirat. Írások esetén a jelszekvenciának az alkalmazott 
technológiától függően a felirat vagy a dokumentum fogalmát feleltettem meg. Az elrendezési 
szabályoknak az integrált áramköri layoutok esetén a tervezési szabályok felelnek meg. 

A filogenetikában az osztályozás alapját jelentő taxonokat gyakran karaktereknek nevezett 
jellemzőkkel írják le. Ez az elnevezés azonban ütközik az informatikában más értelemben használt 
karakter fogalommal. Ezért a taxonokat leíró jellemzőket (karaktereket) jellegeknek, míg az 
informatikai karakter általánosításának tekinthető fogalmat szimbólumnak nevezem. A 
mintarendszerek jellegei: szimbólumok, szintaxis és elrendezés szabályok. A mintarendszereket 
alkotó szimbólumkészlet mérete igen változó, pl. a morzekód csak kevés szimbólumot tartalmaz 
(rövid jel, hosszú jel, rövid szünetjel, hosszú szünetjel, nagyon hosszú szünetjel), míg a 
karakterkódolásban használatos kódtáblázatok igen sokat. A mintaevolúciós taxonnak rendszerint 
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egy mintarendszer felel meg (3. táblázat). Két taxon közötti jellegátvitelnél az átadót elődtaxonnak, 
az átvevőt utódtaxonnak nevezem, részletesen lásd 10. táblázat. 

A kutatásom egyik fontos állomása volt, amikor felismertem, hogy a biológiai evolúció fogalmai és 
vizsgálati módszerei különösen jól alkalmazhatók az időben korábban használt írások fejlődésének 
informatikai modellezésére, és az ezekkel valamikor létrehozott, mára csak a biológiai 
őskövületekhez hasonlóan fosszíliaként fennmaradt feliratok (általánosan jelszekvenciák) 
analizálására. Ezért vizsgálataimat elsődlegesen a történelmi írásokon végeztem, de világossá vált, 
hogy a kidolgozott módszerek alkalmazhatók egyéb típusú mintarendszerekre is. A mintarendszer (és 
ezen belül az írás) fogalmát megfeleltettem a biológiai taxonnak; a taxon ugyanis a biológiában 
általában egy faj vagy fajta, a mintaevolúcióban pedig egy mintarendszer (pl. egy írás) vagy ennek 
egy változata. Ebből adódóan egy taxonba tartozó élőlények egyedi tulajdonságai halmazának 
megfeleltettem a szimbólumszekvenciát. A szimbólum egyik tulajdonsága a glif (glyph), amely egy 
topológiai jellegű rajzolata; egyetlen szimbólumhoz több glif is tartozhat. A szimbólum valamilyen 
technológiával való megvalósítása a szimbólumhoz tartozó egyik glif fizikai értelemben való 
létrejötte, ami egy alaki értelemben vett jel (graph). Az alaki értelemben vett jel egy önálló szerepű, 
vizuálisan vagy másképpen észlelhető alaki egység. A nem alaki, hanem szemiotikai értelemben vett 
jelről a 2. táblázatban lesz szó. 

A Budapesti Műszaki és Gazdaságtudományi Egyetem Villamosmérnöki és Informatikai Karán évek 
óta folytatok mintaevolúciós kutatást, amelyhez gépi tanulási és informatikai módszereket 
alkalmazok. A mintaevolúciós kutatás célja a vizsgált mintarendszerekkel különböző korokban 
készült és máig fennmaradt jelszekvenciák megfejtéséhez szükséges ismeretek felderítése. A 
vizsgálódásaim mintegy nyolcvan afrikai és eurázsiai írásra terjedtek ki, ilyenek pl. a különböző sémi, 
óitáliai, óhispán, óberber és kis-ázsiai alfabetikus és belső-ázsiai írások. Az általam vizsgált 
problematika elsődlegesen a steppei (sztyeppei) népek által használt írások evolúciós modellezése 
esetén kritikus. Ennek egyik oka, hogy Belső-Ázsia, a Kárpát-medence és a kettőt összekötő eurázsiai 
steppe évezred óta egyrészt különböző kultúrák találkozási helye volt, másrészt az itt élő lovas-nomád 
népesség időnként lakhelyet változtatva, nagy mozgékonysággal haladt, elsősorban keletről nyugat 
felé. A változatos földrajzi, történelmi viszonyokból és technológiai ismeretekbeli különbségekből 
adódóan az eurázsiai steppén sokféle írás született, amelyek egy részéről igen hiányosak a 
szakirodalomban jelenleg fellelhető ismeretek. Előzetes adatokból ismert tény, hogy ezek Belső-
Ázsiában alakultak ki, de az evolúciójuk a paleográfiai szakirodalom alapján homályba vész. Ezeket 
a körülményeket figyelembe kellett vennem a kutatási célok kijelölésénél. Számos tudományág 
vizsgálja a fejlődésüket, ezek eredményeit kiegészítve az általam kidolgozott informatikai 
módszerekkel megvalósítottam a régészeti lelőhelyekről előkerülő, nagyszámú, de gyakran töredékes 
és meghatározhatatlan korú jelszekvenciának (feliratnak) evolúciós rendbe történő elhelyezését, és 
ezzel megfejtésük elősegítését. 

A vizsgált írások mint speciális mintarendszerek sajátosságait figyelembe véve különböző szintű 
informatikai és matematikai modellezési eljárásokat dolgoztam ki, amelyek eltérő feltételek között 
használhatók. Ezek közül a legegyszerűbb a szimbólumleszármazási lánc kialakítása, amely 
evolúciósan összefüggő szimbólumok közötti leszármazási sor kialakítása páronként vett topológiai 
eltérések minimalizálásával egymástól jelentősen eltérő mintarendszerek evolúciójának 
modellezésére. A szimbólumleszármazási lánc olyan esetekben alakítható ki, amikor a 
leszármazásban egymás után következő mintarendszerek szimbólumai elegendően különböznek 
egymástól. Ezek a kérdések képezik az első tézisem megállapításait. 

A második tézisemben a mintarendszerek mint taxonok hasonlósági viszonyait vizsgáló fenetikai 
modellezéssel foglalkozom. A mintarendszerek vizsgálatainak első lépése a jellegtervezés (feature 

engineering) – más néven jellegkiválasztás (feature selection) – amely a bemeneti nyers adatok 
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feldolgozásának és rendszerezésének folyamata a gépi tanulási algoritmusok működéséhez hasznos 
jellegek meghatározása érdekében. Felismertem, hogy azokban az esetekben, amikor az egymáshoz 
közeli mintarendszerek (mint taxonok) evolúciósan rokon szimbólumaihoz tartozó glifváltozatok 
átfednek egymással, pusztán az egyes szimbólumok mint jellegek vizsgálata alapján nem állapítható 
meg a jellegek változásának iránya, az ún. jellegpolaritás. Ennek megoldására létrehoztam a 
mintarendszerek rokon jellegeinek hasonlósági jellegcsoportjait, amelyek szöveges adatbázisok. A 
hasonlósági jellegcsoportok alkalmazásának előnye, hogy a különböző taxonokba tartozó, 
evolúciósan rokon (homológ) és egymással sok esetben megegyező jellegek között nem kell 
leszármazási sort kialakítani. A hasonlósági jellegcsoportokra épülve a biológiai fenetika modellezési 
módszereit felhasználva kifejlesztettem a mintarendszerek egyszerű fenetikai modellezését. 

Kidolgoztam a kiterjesztett fenetikai modellt, mint az egyszerű fenetikai modell kiegészítését 
eredetmodellekkel, amelyek technológiai és egyéb körülményektől függő adatok. A kiterjesztett 
fenetikai modellezés keretében csak akkor kerülhetnek különböző mintarendszerbe tartozó jellegek 
azonos hasonlósági jellegcsoportba, ha az ezekhez a jellegekhez hozzárendelt lehetséges 
eredetmodellek mindegyike alapján az egyes mintarendszerekhez tartozó, egymásnak 
megfeleltethető jellegek homológnak (közös leszármazásból eredőnek) tekinthetők. Ezzel az 
eljárással csökkentettem annak az esélyét, hogy evolúciósan függetlenül kialakult, de egymáshoz 
hasonló jellegek (homoplázia esete, 11. táblázat) tévedésből azonos hasonlósági jellegcsoportba 
kerüljenek. 

Felismertem a jelszekvenciák készítéséhez alkalmazott adatrögzítési technológia (írástechnológia) 
egy különleges hatását a mintaevolúcióra, amely egyfajta hibridizáció megjelenése az általam vizsgált 
írások evolúciójában. Nevezetesen az írások szimbólumainak átvételekor az átvevő népesség által 
akkor már évszázadok óta használt megkülönböztető törzsi szimbólumok (tamgák) formakincsét 
alkalmazták az egyéb írásokból átvett szimbólumokra. Megállapítottam, hogy ha az átvett glif 
emlékeztetett egy tamga glifjére, akkor az utóbbit alkalmazták az átvett szimbólum további 
tulajdonságaival kombinálva (1. ábra). Ennek a jelenségnek a valószínűsíthető oka egyrészt a 
megszokott formakincshez való ragaszkodás, másrészt a rendelkezésükre álló írástechnológiához 
adaptálódott tamgaglifek alkalmazásának természetes lehetősége lehetett. Ez a korábban nem ismert 
jelenség korlátozza az utódtaxonok jellegei eredetének meghatározhatóságát, vagyis a vizsgálatok 
szempontjából úgy hat, mintha zavarjelet kevernénk egy informatikai vagy távközlési átviteli 
csatornába. 

 

1. ábra: A mintarendszerek (taxonok) közötti jellegátvitel technológiai korlátai 

Az 1. ábra által bemutatott megközelítéssel a mintarendszerek fejlődésének informatikai 
modellezését végső fokon visszavezettem egy elődtaxon és utódtaxon közötti jelátviteli problémára, 
ahol a jelátviteli útba egyfajta zavarjel kerül azáltal, hogy az utódtaxon használói másfajta 
írástechnológiát alkalmaznak mint az elődtaxon használói, így bizonyos jellegeket (szimbólumokat) 

Zavarjel 
(technológia által 

meghatározott alakzatok) 

Elődtaxon Utódtaxon Jelleg átvitele 
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csak módosított alakzattal (gliffel) tudnak átvenni. A problémát bonyolítja, hogy nem minden 
jellegnél tapasztalható ez a zavaró hatás; továbbá megjelenése az evolúcióban fellépett 
esetlegességektől is függhet, ami utólag rekonstruálhatatlan. Ilyen típusú problémákat az írások 
fejlődése kapcsán vizsgáltam, de egyéb mintarendszerek evolúciós jelenségeinél is felléphetnek, amik 
azonosítására alkalmas lehet az általam kifejlesztett módszer. 

Kidolgoztam a jelszekvenciáknak az egyes írásokba történő hagyományos besorolásának igazolására 
egy klaszterezésre és főkomponens elemzésre épülő összetett algoritmust. Bevezettem különböző 
holofiletikus indexeket annak számszerűsítésére, hogy egy filogenetikai fában a jelszekvenciák 
milyen mértékben alkotnak holofiletikus csoportot, vagyis az általuk alkotott részfa leveleinek 
hányad része tartozik azonos mintarendszerbe. 

A harmadik tézisemben a kiterjesztett fenetikai modellezésben közvetetten jelen lévő evolúciós 
információk meghatározása céljából bevezettem egy új fogalmat, a szukcesszív eliminációt, amelynek 
lényege a kiterjesztett fenetikai modellből adódó taxon–jelleg adatmátrixon végzett 
mátrixműveletekkel a vizsgált taxonok eredeti jellegkészletéből egy olyan szűrt jellegkészlet 
adatvezérelten történő meghatározása, amely ezen taxonok fejlődésének kezdeti állapotát írja le. A 
szukcesszív eliminációt alkalmazva létrehoztam a vizsgált mintarendszereket (taxonokat) leíró, teljes 
jellegkészletből egy olyan szűrt jellegkészletet, amely az eljárásom alapján ezen taxonoknak a 
fejlődése kezdetére jellemző. Az evolúciójuk kezdetének helye a vizsgált mintarendszerek eredeti 
ökológiai fülkéje (niche). A vizsgált eurázsiai steppei írásoknál felismertem, hogy két, jól ismert 
íráskultúra hatott a belső-ázsiai népességre, előbb az ún. középperzsa írások közül egy vagy több 
(elsősorban a szogd írás), később a bráhmi írás. Az általam létrehozott modellezés eredménye 
illeszkedik a szakirodalomból ismert történelmi körülményekhez. Eszerint a középperzsa írásokra 
jellemző, hogy Kr. u. V. századot követően kurziválódnak, így a hozzájuk tartozó glifek távol kerültek 
a steppei írásoktól; amiből adódik, hogy Kr. u. V. századig kellett a középperzsa írások hatásának 
bekövetkeznie. Ugyanerre a népességre hatottak buddhista hittérítők is, ami az általuk használt 
bráhmi írás befolyásával járt, amely legkésőbb a Kr. u. VII. századig bekövetkezett. Mindkét átvételi 
folyamatot befolyásolták az átvevő népesség által már korábban használatos tamgák, vö. 1. ábra. 

A szukcesszív eliminációból nyert szűrt jellegkészletet alkalmazva létrehoztam a vizsgált 
mintarendszerek kladisztikai modelljét; továbbá a szűrt jellegkészlet kezdeti állapotot leíró 
tulajdonságának validálása érdekében kidolgoztam egy többváltozós analízisen alapuló eljárást, 
amely a főkoordináta elemzés és a k-közép klaszterezés (41. táblázat) kombinációjára épül. 
Mindezekkel olyan összetett eljárást sikerült kifejlesztenem, amely lehetővé teszi az egyes 
mintarendszerek esetében rendelkezésre álló igen kevés adat alapján is egy közelítő evolúciós modell 
felállítását. 

2.3. Akusztikus magzati szívhangvizsgálat 

Az akusztikus magzati szívhangvizsgálat egy teljesen passzív mérés, amely pusztán az anya hasán 
elhelyezett speciális mikrofonokkal detektált hangok elemzéséből áll, szemben az ultrahangos 
diagnosztikával, amely a magzat számára még ma sem egészen tisztázott mértékű sugárzási terhelést 
jelent. Az ilyen irányú kutatások közben a diagnosztika szempontjából egy különleges esetet sikerült 
feltárnom, amely két különböző eredetű magzati szívzörej jelentkezéséből áll, amelyből az egyik egy 
jelenleg még azonosítatlan fiziológiai elváltozásból adódhat. A szakirodalomban semmilyen adat 
nem utal arra, hogy ilyen jelenséget valaha is meghatároztak volna. Ez a felismerés egyben 
alátámasztotta azt, hogy a hosszú idejű és többszörösen végzett fonokardiográfiai vizsgálatok azért is 
szükségesek, mert a magzat a mérés alatt a helyét változtathatja, és az elhelyezkedés függvényében 
egyes esetekben ez lehetőséget ad arra, hogy többféle szívzörej is detektálható legyen a felvételeken. 
Néhány, a magzati szívhangvizsgálattal kapcsolatos alapfogalmat ismertet az 1. táblázat. 
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1. táblázat: Magzati szívhangvizsgálattal kapcsolatos néhány alapfogalom 

Fogalom Leírás 

szívverés A szív percenkénti összehúzódásainak (ütések) száma. 

magzati 
szívverés 

A magzat szívverése. 

szívhang 
A szív működése két rövid, hirtelen kezdődő és végződő hangjelenséget kelt: a 
szisztolé kezdetét jelző I. szívhang (S1) és a diasztolé kezdetét jelző II. szívhang (S2). 

diasztolés 
szakasz 

Az S2 és a következő S1 közötti időtartam, amely a szívkamrák elernyedésének ideje, 
ilyenkor ismételten telítődnek vérrel. 

szisztolés 
szakasz 

Az S1 és S2 közötti időtartam, amely a szívkamrák összehúzódási ideje, ezalatt 
pumpálja ki a vért a szív magából. 

időbeli 
eltolódás 

(split) 

A közel egyidejűleg működő szívbillentyűk záródása közötti időbeli eltérés. Attól 
függően, hogy az S1-hez vagy az S2-höz képesti eltolódásról van szó, S1 eltolódásról 
vagy S2 eltolódásról lehet beszélni. 

szívzörej 
(murmur) 

A szívben keletkezett, 0,03 másodpercnél hosszabb ideig tartó rezgéscsoport, 
amelynek elnevezése akkor, ha a szisztolés szakaszban keletkezett szisztolés szívzörej 
(SM), míg a diasztolés szakaszbelié diasztolés szívzörej (DM). 

 

Az akusztikus magzati szívhangfelvételek (2. ábra) analízise egy többlépcsős eljárás, amelynek első 
lépésében a zajt kell elkülöníteni, majd az S1 és S2 ütések meghatározása következik. Ennél a 
lépésnél a magzati szívzörejek nincsenek figyelembe véve. A következő lépésben az eredeti 
szívhangfelvételből a szívzörejt (SM, illetve DM) határoztuk meg, felhasználva az S1 ütéseknek az 
előző lépésben kiszámított pontos időzítését, mivel a szívzörejek értelmezéséhez azt is meg kell 
állapítani, hogy a szívverés szisztolés vagy a diasztolés szakaszában jelennek-e meg. 

 

2. ábra: Magzati akusztikus szívhang három üteme, amelyekben a kamrai sövényhiány szisztolés 
zörejt okoz (SM, keretezve) [D22] 

Az akusztikus felvételből azonosítható magzati szívhang mondhatni a legösszetettebb biológiai jel, 
mert eleve nagyon zajos és ugyanakkor kis intenzitású, továbbá kvázi-periodikus, de lényeges 
periódus-idő változásokból, végső fokon két jelből áll (S1 és S2), amelyek egymáshoz képesti 
helyzete változhat. Ezen túlmenően a két jel frekvenciaspektruma is jelentősen eltérhet, mivel 
mindkét jel időfüggvénye erősen változó, és mindkét jel felhasadhat a szívben a két oldalon levő két 
billentyű időeltérése (időbeli eltolódása, splitje) miatt. Egyes felvételeken megjelenhet egy harmadik, 
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igen kis intenzitású jel, a szívzörej, amelynek alakja, spektruma, hossza és időzítése erősen változó 
(3. ábra). 

 

3. ábra: Az S1 és S2 ütés, illetve egy szívzörej frekvenciaösszetevőinek időbeli változása 

A magzati fejlődés szempontjából az egyik legveszélyesebb terület a szívvel kapcsolatos fejlődési 
rendellenesség. A szív anatómiai vázlatát bemutatja a 4. ábra. A kutatásaim eredményeként sikerült 
feltárnom egy diagnosztikai szempontból különleges esetet, amely két eltérő eredetű magzati 
szívzörej jelentkezéséből áll, amelyek egyike egy jelenleg még azonosítatlan fiziológiai elváltozásból 
adódhat. Ez a felismerés egyben alátámasztotta azt, hogy a hosszú idejű fonokardiográfiai vizsgálatok 
azért is szükségesek, mert a magzat a mérés alatt helyét változtathatja, és az elhelyezkedés 
függvényében egyes esetekben ez lehetőséget ad arra, hogy többféle szívzörej is detektálható legyen 
ugyanazon a felvételen. A rendelkezésre álló nagy mennyiségű szívhangfelvételből nyerhető 
információ növelése érdekében javaslatot tettem egy elosztott hash táblázat alapú adatbázisra, amely 
szakértői rendszerként működve képes lehet a rendkívül ritkán jelentkező események detektálására 
és az ennek kapcsán gyűjtött adatok rendszerszerű felhasználására. 

 

4. ábra: A szív anatómiai vázlata [D19] 
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Az akusztikus magzati szívhang kutatásáról érdemes megjegyezni, hogy ez a 2000-es évek kezdetén 
teljesen új irány volt, aminek eredményeképpen számos színvonalas közlemény mellett egy hazai 
IEEE-cikk is megjelent [D20]. Abban az időben a világon lényegében csak két hely volt, ahol ezt 
vizsgálták, az egyik a Budapesti Műszaki és Gazdaságtudományi Egyetemen, a másik Mexikóban. 
Ma már világszerte legalább kétszáz magas színvonalú kutatóhelyen foglalkoznak akusztikus magzati 
szívhangkutatással, bár a gyakorlatban még mindig az ultrahangot használják annak ellenére, hogy 
annak teljesen ártalmatlan volta nincs egyértelműen bizonyítva. Véleményem szerint ezek a 
fonokardiográfiai mérések is részt fognak kapni a magzatvizsgálatokban annak bizonyos korlátait 
kiszélesítve. Jó példa erre, hogy a Gottsegen György Országos Kardiovaszkuláris Intézetben sem 
tudtak kimutatni olyan magzati szívzörejt, amely az általunk használt módszerrel nem található meg. 
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3. Jelleghasonlósági vizsgálatok 

3.1. Mintaevolúciós fogalmak és alapelvek kidolgozása 

Kialakítottam egy mintaevolúciós fogalmi rendszert, amelynek keretében felhasználtam a jel és a 
szimbólum szemiotikai (jeltudományi) fogalmát (2. táblázat). Ennek keretében meghatároztam a 
különbséget a szemiotikai értelemben vett jel és az alaki értelemben vett jel között. A szemiotikai 
értelemben vett jel egyik típusa a szimbólum, amely a mintarendszer egyik jellege; ezzel szemben 
egy mintarendszerrel készült jelszekvencia alaki jelekből áll. A jelszekvenciabeli alaki jel felfogható 
úgy mint a mintarendszer egy szimbólumának megvalósítása. Más szóval a mintarendszert alkotó 
szimbólum egy jelszekvenciabeli alaki jel elvonatkoztatása (2. táblázat és 5. ábra). 

2. táblázat: A kétféle jel és a szimbólum viszonyát kifejező fogalmak 

Fogalom Leírás 

jel (szemiotikai) 
(sign) 

A szemiotikában a jel bármilyen jelentéshordozó dolog. Van jelentése, amely 
más mint saját maga, és amely ezért információt tud közölni valakivel, aki a 
jelet értelmezi vagy dekódolja. 

szimbólum 
(symbol) 

A szemiotikai értelemben vett jel egyik típusa; olyan jel, amelyben a 
helyettesítő tárgyhoz egy, az értelmező tudatában lévő eszme révén 
kapcsolódik. A szimbólum egyik tulajdonsága a hozzá tartozó glif vagy 
glifek, egy másik tulajdonsága a hozzá tartozó valamilyen jelentés. 

jel (alaki egység) 
(graph) 

Önálló szerepű, vizuálisan vagy másképpen észlelhető alaki egység, a 
jelszekvencia alkotóeleme, amely a szimbólum jelszekvenciabeli megjelenési 
formája, a szimbólum megvalósított glifje. 

 

A rendszertanba tartozó filogenetika és taxonómia fogalomrendszerét és elemzési módszereit 
alkalmaztam a mintarendszerekre, mint időben fejlődő tárgyakra (3. táblázat) és ezen belül 
speciálisan írásokra. Vizsgálataimban a taxonokat leíró jellegek nagy része ún. alternatív jelleg, 
amely csak két jellegállapottal (3. táblázat) rendelkezik, ezért bináris változóval adható meg. 

3. táblázat: Rendszertani alapfogalmak 

Fogalom Leírás 

rendszertan 
(systematics) 

Objektumok elnevezése és osztályozása a közös jellegeik alapján. Két területe a 
filogenetika és a taxonómia. 

filogenetika 
(phylogenetics) 

Evolúciós folyamatok tanulmányozása, az eredeti (pleziomorf) és a leszármazott 
(apomorf) állapot elkülönítése. Módszerei közé tartozik a fenetika és a 
kladisztika. 

taxonómia 
(taxonomy) 

Objektumok osztályozása és elnevezése formális, hierarchikus rendszer 
keretében. 
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Fogalom Leírás 

taxon (taxon) 

Rendszertani egység (taxonomic unit), az egyedek (objektumok) azonos 
kategóriába sorolt csoportja, amelyet taxonómiai módszerrel határoznak meg. A 
modellezés elvonatkoztatási szintjétől függ, hogy mi tekinthető taxonnak. A 
taxon lehet tanulmányozható (OTU) vagy feltételezett (HTU), lásd 39. táblázat. 

A mintaevolúcióban szokásosan egy mintarendszert, mintarendszer-változatot 
vagy egy mintarendszer csoportot tekintek taxonnak. 

jelleg (feature) 
A mintaevolúcióban a taxont leíró jellemző, azonos a kladisztikai karakter 
fogalommal. Jelleg pl. egy adott alakú és jelentésű szimbólum megléte egy 
mintarendszerben. 

jellegállapot 
(feature state) 

Egy taxonban egy jelleget jellemző tulajdonság. Ha a jelleg alternatív, akkor a 
jellegállapot a jelleg meglétét (’1’) vagy hiányát (’0’) adja meg. 

jellegpolaritás 
Megadja, hogy melyik jellegállapot eredeti (pleziomorf) és melyik leszármazott 
(apomorf); a kladisztikai szakirodalom ezt gyakran karakterpolaritásnak hívja. 

filogenetikai fa 
A filogenetikai elemzés eredménye, amikor az eredmény nem retikuláció (nem 
filogenetikai hálózat); egy dendrogram. Csomópontjai taxonoknak felelnek meg. 
Jellegzetes típusai a fenogram és a kladogram. 

fenogram 
Egyfajta filogenetikai fa, a hasonlóság mértékét mutatja. Jellegzetes típusai az 
additív fa és az ultrametrikus fa. 

kladogram 
Egyfajta filogenetikai fa, amely nem a hasonlóság mértékét, hanem a rokonsági 
fokot mutatja. 

additív fa 
Egyfajta fenogram, az ághosszúságok arányosak a jellegállapotok változásának 
számával. 

ultrametrikus fa 

Egyfajta fenogram, ahol bármely két végpont közös ősétől való távolsága azonos. 
A benne szereplő ��, ��, �� objektumokra ( �, �, 	 ∈ �1, … , ��, � az objektumok 
száma) teljesül az ultrametrikusság (1) feltétele, ahol d egy különbözőségi 
mérték. Az ��, ��, �� objektumok az ezeket leíró jellegekből álló vektorok. ����, ��� ≤ max�����, ���, ����, ���� (1) 
 

fenetika 
(phenetics) 

Megfigyelhető jellegbeli hasonlóságokon alapuló elemzés, amely nem veszi 
figyelembe a taxonok közötti evolúciós modelleket, eredménye a fenogram. A 
csoportosításnak minél több jellegen kell alapulnia, a jellegek egyformán 
fontosak. Egy taxon–jelleg adatmátrixból indul ki, amelyből valamilyen 
különbözőség alkalmazásával egy taxon–taxon különbözőségi mátrix számítható 
ki. Ezután szükség esetén egy dimenziócsökkentő (ordinációs) lépés következik, 
majd gyakran klaszterezéssel hozza létre a fenogramnak nevezett filogenetikai 
fát. 

kladisztika 
(cladistics) 

A taxonok jellegeinek elemzése alapján tárja fel az evolúciós kapcsolataikat. 
Csak az öröklődő jellegeket tekinti fontosnak, lényegesnek tekinti a 
jellegállapotok kialakulási sorrendjét leíró jellegpolaritást. Célja gyakran az ún. 
legparszimónikusabb kladogram létrehozatala, amikor az eljárás által 
optimálisnak tekintett filogenetikai fa (kladogram) minimális számú 
jellegállapot-változással magyarázza a leszármazási viszonyokat. 

 

Egyes rokon mintarendszerek (taxonok) igen hasonlóak egymáshoz, így az ezekben használt 
szimbólumoknál gyakran nem egyértelmű, hogy az adott szimbólum melyik taxonból származik. Ha 
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nincs nyilvánvaló előd-utód kapcsolat a vizsgált taxonok között, akkor a kladisztikai módszerek nem 
elég hatásosak és helyettük fenetikai eljárásokat kell alkalmazni [7]. Ezért a vizsgálatokat fenetikai 
modellezésre építettem, mivel a fenetikai elemzés evolúciós előfeltételezések nélkül is végrehajtható. 

Párhuzamba állítottam a mintarendszer fogalmát a biológiai fajfogalommal: ahogy a biológiában az 
élőlények fajokhoz, úgy a mintaevolúcióban a jelszekvenciák mintarendszerekhez tartoznak. Ennek 
alapján a mintarendszerek evolúciója az evolúciós biológiához és a bioinformatikához hasonlóan 
tanulmányozható (4. táblázat). Egy fennmaradt jelszekvencia létrehozásakor a jelszekvenciával 
kifejezett szimbólumszekvencia összeállítójának számára rendelkezésre állt az adott mintarendszerről 
meglévő tudása, vagyis az általa ismert jellegkészlet. Gyakori eset azonban, hogy az adott 
szimbólumszekvencia, illetve annak valamilyen technológiával való megvalósítását jelentő 
jelszekvencia létrehozásához a készítője által ismert összes jellegnek csak egy részére volt szükség. 
Ilyenkor az elkészült jelszekvencia a készítője által ismert, az adott mintarendszerhez tartozó 
jellegkészletnek csak egy részét tartalmazza. 

4. táblázat: Biológiai evolúciós és mintaevolúciós fogalmak összehasonlítása 

Biológiai evolúciós fogalom Mintaevolúciós fogalom 

biológiai faj mintarendszer, más néven mintaevolúciós taxon 

biológiai lelet (pl. fosszília) 
fennmaradt mintaevolúciós jelszekvencia, amely egy 

mintarendszerrel készült szimbólumszekvenciát valósít meg 

egy fajba tartozó élőlények 
maradványai (leletek) 

azonos mintarendszerrel készült fennmaradt jelszekvenciák 

biológiai egyed mintaevolúciós jelszekvencia 

biológiai populáció, azonos 
biológiai fajba tartozó biológiai 

egyedek halmaza 

mintaevolúciós populáció, egy mintarendszerrel valaha készült 
összes jelszekvencia 

biológiai egyedet meghatározó 
tulajdonságok (örökítőanyag) 

a mintarendszer jellegei közül egy adott jelszekvencia készítője 
által, a jelszekvencia elkészülte idején ismert jellegkészlet 

biológiai fajt meghatározó 
tulajdonságok (örökítőanyag) 

a mintarendszer teljes jellegkészlete; a mintarendszerrel valaha 
készült összes jelszekvencia készítői által ismert jellegkészletek 

egyesített halmaza 

 

A mintaevolúció sajátossága, hogy a mintarendszerek fejlődése a biológiai fajokénál gyakran 
bizonytalanabbul határozható meg (5. táblázat), emiatt a biológiai evolúciós módszerek csak 
módosítással alkalmazhatók a mintaevolúciós modellezésre. 

5. táblázat: A mintarendszerek és a biológiai fajok evolúciója feltárhatóságának összehasonlítása 

A mintarendszerek evolúciója hosszú időn át tartó folyamat lehet, viszont ebből sokszor csak egy-
egy jelszekvencia maradt fenn. A régebben kihalt biológiai fajoknál szintén gyakori eset, hogy kevés 
fosszília ismert. 
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A mintarendszerek rendszerint kevés alaki változatosságú jelleggel írhatók le, míg a biológiai fajok 
általában igen sok adattal. Ennek oka az, hogy a technológia korlátai miatt a szimbólumoknak 
gyakran csak kisszámú érdemlegesen eltérő alakváltozata lehetséges, továbbá a szintaktikai és 
elrendezési szabályok halmaza is korlátos. Ezért a mintarendszerek esetén a biológiai fajokénál 
sokkal gyakoribb lehet a jellegek között fellépő homoplázia (11. táblázat) esélye. 

 

A biológiában a taxon általában egy faj vagy fajta, a mintaevolúciós taxon pedig lehet bármilyen 
mintarendszer, pl. morzekód. Az egymással valamilyen szempontból egy halmazba sorolt 
mintarendszerek együttesen taxoncsoportot (taxon group) alkothatnak. Így a taxoncsoport a taxonok 
rokonsági vagy használati viszonyain alapuló csoportosítása, amely nem feltétlenül esik egybe az 
evolúcióból adódó rokoni viszonyaikkal. Az időben változó mintarendszerek tulajdonságait leíró 
jellegek az adott mintarendszerbe tartozó szimbólumok, szintaktikai szabályok (szintaxis) és 
elrendezési szabályok. A szimbólum definíciója a 2. táblázatban található meg; az írások esetében a 
szimbólumok típusait bemutatja a 6. táblázat. 

6. táblázat: Szimbólumtípusok meghatározása írások mint sajátos mintarendszerek esetén 

Szimbólumtípus Leírás 

graféma 
(grapheme) 

Hangértékkel vagy jelentéssel rendelkező szimbólum. Típusai pl. betű (hangot 
jelölő graféma), ideogram (egy fogalmat jelképező rajzjel), írásjel, képjel, 
ligatúra (több graféma glifjének összevonása), számjegy, ékezet. A graféma 
megvalósítása egy jelszekvenciabeli jel. 

tamga 
Hangérték nélküli szimbólum, amelynek sajátos jelentése van, pl. nemzetségjel, 
bélyeg vagy tulajdonjegy. A tamga megvalósítása egy jelszekvenciabeli jel. 

díszjel 
(decorative sign) 

Hangérték vagy jelentés nélküli szimbólum, amelynek meghatározott díszítési 
szerepe van. A díszjel megvalósítása egy jelszekvenciabeli jel. 

 

Megjegyzendő, hogy az elvégzett vizsgálatokban a jellegek között nem szerepelt díszjel, így a 
díszjelekre nézve nem ellenőriztem a kidolgozott módszereket. A jelleg egyes típusainak eltérő 
tulajdonságai vannak, amelyeket az írások esetében a 7. táblázat ismertet. 
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7. táblázat: Az írások jellegtípusainak tulajdonságai 

Jellegtípus Jellegaltípus 
Tulajdonság (csak példák, nem 

teljeskörű felsorolás) 
Altulajdonság 

szimbólum 
(szemiotikai 
értelemben) 

graféma 

a mintarendszer, amelyhez tartozik; 
grafémanév (pl. alfa, béta, gamma); 

grafémaalak; grafémastílus; átbetűzési 
érték; hangérték vagy jelentés 

használati 
időszak 

(egyes tulaj-
donságokra 
eltérő lehet) 

térségi 
eloszlás 

(egyes tulaj-
donságokra 
eltérő lehet) 

tamga 
technológiai háttér; tamgaalak; 

tamgastílus; jelentés 

díszjel 
technológiai háttér; díszjelalak; 

díszjelstílus; díszítési szerep 

szintaktikai szabály 
a mintarendszer, amelyhez tartozik; 

haladási irány; sorok sorrendje; 
kisbetű-nagybetű megkülönböztetése 

elrendezési szabály 

a mintarendszer, amelyhez tartozik; 
megjelenítési szabályok; 

szövegformálás; kiemelés; 
szövegszétválasztás (szövegrészek 

elválasztása párhuzamos vonalakkal) 

 

A szimbólum mint elvont objektum tulajdonságai közé tartozik a szimbólum rajzolata, a glif. A glif 
fogalmán belül két tulajdonságot különböztetek meg: a meghatározó geometriai jellemzőit kifejező 
glifalakot és a stílusát leíró glifstílust (8. táblázat). Ha nincs hangsúlyozva a glifalak és a glifstílus 
közötti különbségtétel, akkor a szimbólum topológiai jellemzőit röviden a glif fogalmával jelölöm. 

8. táblázat: A glif fő tulajdonságai 

Jellegtípus Leírás 

glif (glyph) 
A szimbólum tulajdonsága, a szimbólum topológiai jellegű rajzolata. 
Tulajdonságai: glifalak és glifstílus. 

glifalak (glyph 

shape) 
A glif meghatározó geometriai jellemzői, nem tekintve a stílusát. A glifhez tartozó 
szimbólum típusa szerinti fajtái: grafémaalak, tamgaalak vagy díszjelalak. 

glifstílus (glyph 

style) 
A glif stílusát leíró jellemző. A glifhez tartozó szimbólum típusa szerinti fajtái: 
grafémastílus, tamgastílus vagy díszjelstílus. 

 

A 6. táblázat, a 7. táblázat, és a 8. táblázat egyes fogalmainak viszonyát összefoglalja az 5. ábra. 
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5. ábra: Alapvető mintaevolúciós fogalmak és néhány tulajdonságuk egymáshoz való viszonya 

Egy mintarendszeren belül lényeges annak eldöntése, hogy két eltérő glif milyen esetben tartozik 
azonos szimbólumhoz, és mikor különbözőhöz. Erre az elvégzett nagyszámú vizsgálaton alapulva a 
9. táblázatbeli meghatározást dolgoztam ki, amely az írást alkotó szimbólumokra vonatkozik. 

9. táblázat: A glifek azonos szimbólumhoz tartozásának definíciója írások esetén 

Két glif akkor tartozik ugyanazon grafémához vagy tamgához, ha a glifek hangértéke vagy jelentése 
azonos vagy rokonítható és topológiailag hasonlítanak egymásra. Két glif akkor tartozik ugyanazon 
díszjelhez, ha a díszítési szerepük azonos vagy rokonítható és topológiailag hasonlítanak egymásra. 

 

Bevezettem egy vizsgált taxonra (utódtaxonra) nézve az utódjelleg, az elődtaxon, az elődjelleg, a 
tanútaxon és a tanújelleg fogalmát, lásd 10. táblázat. 

10. táblázat: A taxonok és jellegek leszármazási viszonyát kifejező fogalmak 

Fogalom Leírás 

elődtaxon 
Olyan taxon, amely a vizsgálatbeli utódtaxon legalább egy jellegének feltételezett elődje. 
Közvetlenül hathatott az elődtaxonra. Az „elődtaxon” minősítést nem a vizsgálat 
végeredménye, hanem egy taxonnak a vizsgálatban betöltött szerepe határozza meg. 

Jelleg (mintarendszer tulajdonsága) 

Glif 

Glifstílus 

Glifalak 

 Jelszekvencia – alaki egységként 
tekinthető jelekből áll 

(szimbólumokat, szintaktikai 
szabályokat és elrendezési 
szabályokat alkalmaztak a 

készítéséhez; egy 
szimbólumszekvencia 

megvalósítása) 
Szimbólum 

Graféma Tamga Díszjel 

Grafémaalak 

Használati 
időszak 

Hangérték 
vagy jelentés 

Tamgaalak Díszjelalak 

Használati 
időszak 

Használati 
időszak 

Jelentés 

Grafémastílus Tamgastílus Díszjelstílus 

Szintaktikai szabály 

Elrendezési szabály 

Díszítési 
szerep 
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Fogalom Leírás 

elődjelleg 
Egy elődtaxon jellege, amely a vizsgálatban eredeti (pleziomorf, 11. táblázat). Az 
elődjelleg gyakori típusa az elődszimbólum. Az „elődjelleg” minősítést nem a vizsgálat 
végeredménye, hanem egy jellegnek a vizsgálatban betöltött szerepe határozza meg. 

utódtaxon A filogenetikai vizsgálatban egy tanulmányozott taxon. 

utódjelleg 
Egy utódtaxon jellege, amely a vizsgálatban leszármazott (apomorf, 11. táblázat). Az 
utódjelleg gyakori típusa az utódszimbólum. 

tanútaxon 

Az a nem elődtaxon, amely adott időszakban és térségben egy utódtaxon vagy annak 
elődtaxona bizonyos jellegeiben osztozott, majd fejlődésük elvált, és a tanútaxon 
megőrizte a vizsgált utódtaxonnal eredetileg közös jellegét. Így a vizsgálatunk 
szempontjából a közvetlen előd (elődtaxon) elődtaxona is lehet tanútaxon. A „tanútaxon” 
minősítést nem a vizsgálat végeredménye, hanem egy taxonnak a vizsgálatban betöltött 
szerepe határozza meg. 

tanújelleg 
A tanútaxonnak egy adott összehasonlításban érintett jellege. A tanújelleg gyakori típusa 
a tanúszimbólum. A „tanújelleg” minősítést nem a vizsgálat végeredménye, hanem egy 
jellegnek a vizsgálatban betöltött szerepe határozza meg. 

 

A 10. táblázatbeli fogalmak alkalmazására példa, hogy az ógörög írás egyes szimbólumai tanúként 
megőrizték az előd föníciai írás bizonyos időszakra jellemző glifjeit. Később a föníciai írás 
evolúciójával ezek a glifek a föníciai íráson belül megváltoztak. Így az ógörög írás egy korábbi 
időszakra nézve a föníciai írás mint utódtaxon tanútaxona. Az ógörög írásnak mint utódtaxonnak 
viszont általában a föníciai írás az elődtaxona. 

A biológiai fajképződésnek a mintaevolúcióban az a fejlődési folyamat felel meg, amelyben egy 
mintaevolúciós populáció (4. táblázat) vagy annak egy része egy másik mintarendszer használóinak 
egyéni ismereteiből álló mintaevolúciós populációvá fejlődik. A taxonok jellegállapotával 
kapcsolatos fogalmakat és azok mintaevolúciós alkalmazását bemutatja a 11. táblázat. 
Megjegyzendő, hogy az itt szereplő fogalmak meghatározása a filogenetikai szakirodalomban nem 
egységes. 

11. táblázat: A taxonok jellegállapotainak viszonya 

Fogalom Leírás 

apomorfia 
Leszármazott jellegállapot. Viszonylagos fogalom, ellentéte a pleziomorfia. 
Típusai: autapomorfia és szünapomorfia. 

pleziomorfia Egy vagy több taxonra jellemző eredeti jellegállapot. 

szümpleziomorfia 
Több taxonra jellemző, legközelebbi közös elődjüknél korábbi elődjüktől 
származó eredeti jellegállapot. A kladisztika nem, csak a fenetika veszi 
figyelembe. 

autapomorfia Egy taxonra jellemző leszármazott jellegállapot. 

szünapomorfia 
Több taxonra jellemző leszármazott jellegállapot. Típusai a homológia és a 
homoplázia. 

homológia 
Taxonok jellegállapotainak egyezése a közös leszármazás eredménye; a 
homoplázia ellentéte. 
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Fogalom Leírás 

homoplázia 
Taxonok jellegállapotainak egyezése nem a közös leszármazás eredménye, 
hanem egymástól függetlenül alakultak ki; a homológia ellentéte. 

holofiletikus 
csoport 

Más néven klád; adott elődtől eredő összes leszármazott együttesen az elődöt is 
beleértve. Tartalmazza a filogenetikai fa egyik részfájának közös kezdőpontját 
és összes végpontját (levelét) együtt. 

 

A jellegállapotok viszonya (11. táblázat) alkalmazásának egyik példája, hogy az ógörög ( béta <β> 
glifjének alul van hurka (gyakran felül is), míg az ógörög <β> elődjének, a föníciai Ĉ bét <b>-nek 
mindig felül. Így az ógörög írás szempontjából a Ĉ glif a föníciai írás <b> jellegének egy pleziomorf 
jellegállapota, míg az ógörög írásban a ( glif jelenléte egy apomorf jellegállapot. A mintaevolúcióban 
gyakori a homoplázia (5. táblázat), amelynek mintaevolúciós típusait a 12. táblázat ismerteti. 

12. táblázat: A homoplázia mintaevolúciós típusai 

Homopláziatípus Leírás 

konvergencia 

Eltérő taxonok egyik jellege változik hasonló irányba, amelynek nem volt 
előzménye a vizsgált taxonok esetleges közös ősénél. A homoplázia a 
taxonokban különböző mechanizmusok révén alakul ki. Erre példa két, 
evolúciósan független szimbólum, a rúna § <þ> és a görög-baktriai ‘ <š> alaki 
hasonlósága. 

párhuzamos 
evolúció 

Taxonok közös őstől induló leszármazási vonalainak divergenciája megáll, és 
azonos mechanizmussal, homoplázia fejlődik ki ezen taxonok egy részében. Pl. 
a latin írás országonkénti változataiban az ékezetes betűk kialakulása, mivel 
szétválásuk után nem tértek el tovább egymástól, hanem közös kulturális hatásra 
hasonlóan fejlődtek. Másik példa a latin, a görög és az arám írás különböző 
leszármazottainál a betűk összekötésének íráskultúrákon átnyúló divattá válása. 

visszafordulás 
(reversal) 

Egy jelleg visszaalakul egy korábbi állapotába, vagyis apomorfból 
pleziomorfba. Pl. a latin írás fejlődése hagyománytiszteletből időnként visszatért 
korábbi korok glifjeire. 

 

A homoplázia egyes típusainak elkülönítése nem mindig egyértelmű. Pl. az anatóliai-görög 
alfabetikus írások (k, Ƕ <k>, È, Ç <q>), az égei írások (ἶ <ka?>, Ḭ, ɝ <ko?>) és az anatóliai 
hieroglif írás (ƍ, Ï, Ǔ <ku>) közötti hasonlóság konvergencia, ha az ok puszta véletlen; vagy pedig 
párhuzamos evolúció, ha az ok a hasonló technológia. 

Az evolúció gyakori típusa a retikuláris evolúció (hálózatos evolúció, anasztomózis [12]), amelynél 
két, eltérő leszármazási vonalon lévő taxon összekapcsolódik, ezért fa helyett hálózattal lehet leírni. 
A mintarendszerek evolúciójában is lehetséges a hálózatos fejlődés, amelynek mechanizmusait 
bemutatja a 13. táblázat. 
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13. táblázat: A retikuláris evolúció mintaevolúciós mechanizmusai 

Mechanizmus Leírás 

horizontális 
átvitel 

(horizontal 

transference) 

Két létező taxon között jön létre a jellegátvitel. A biológiában a nem hagyományos 
szaporodás a különböző fajok között a gének egy részének átvitelét jelenti. A 
mintaevolúcióban egy jelleg egészének vagy egy tulajdonságának átvitele két taxon 
között (14. táblázat). Erre példa az anatóliai-görög alfabetikus (k, Ƕ <k>, È, Ç 
<q>); az óhispán (Á, ų, À, Ų, e, 7, ¿, Ŵ, ŵ <gu/ku>, e, 7 <gu>, 7, ı <ku>, ƶ, 
À, 7 <ku>) és az itáliai (Ǽ, :, ;, ~, ǽ <q>) szimbólumok közötti hasonlóság, ahol 
valószínűleg az anatóliai-görög alfabetikus szimbólumok hatottak a többire. 
Mintaevolúciós típusait bemutatja a 14. táblázat. 

hibridizáció 
(hybridization) 

Eltérő elődtaxonok kereszteződésekor létrejövő új genetikai információ; az új 
utódtaxon a létrejöttekor használ fel jellegeket különböző elődtaxonokból. 
Mintaevolúciós típusait bemutatja a 15. táblázat. 

átrendeződés 
(reassortment) 

Egy taxon egyes jellegei tulajdonságainak felcserélődése. Erre példa az ógörög írás 
változatossága, amelyben egyes szimbólumok glifjei és hangértékei térségenként 
eltérő módon kombinálódtak. 

 

A retikuláris evolúció egyik mechanizmusa, a horizontális átvitel mintaevolúciós formáit a 14. 

táblázat ismerteti. 

14. táblázat: A horizontális átvitel mintaevolúciós formái 

Horizontális 
átvitelforma 

Leírás 

szimbólumátvitel 

Az egyik taxonból a másikba átkerül egy olyan jelleg, amely szimbólum. Ennek 
egyik példája az Y és Z betűk átvitele a görögből a latin írásba. Egy másik példa 
a rúna § <þ> átvitele a latin írás izlandi helyesírásába: þ <þ>. A 
szimbólumátvitel abban különbözik a hibridizációtól, hogy a 
szimbólumátvitelnél két létező taxon között történik az átadás, míg a 
hibridizációnál (13. táblázat) egy új taxon létrejöttekor kerül át szimbólum egy 
másik taxonból. 

glifalak-átvitel 

Az egyik taxonból a másikba egy szimbólumnak (mint egyfajta jellegnek) nem 
az összes, hanem csak egyik tulajdonsága, a glifalakja kerül át. Egyik példája a 
latin írás európai változatai között az azonos hangértékű szimbólumok 
glifalakjainak átvétele. 

glifstílus-átvitel 
Az egyik taxonból a másikba átkerül egy szimbólumnak (mint egyfajta 
jellegnek) egyik tulajdonsága, a glifstílusa. Egyik példája a latin és a görög írás 
egymásra hatása a középkorban történt párhuzamos fejlődésükkor. 

szintaktikai 
szabályátvitel 

Az egyik taxonból a másikba átkerül egy olyan jelleg, amely szintaktikai 
szabály. Egyik példája a nagybetűvel való írásra vonatkozó szintaktikai 
szabályok átvitele a latin írás változatai között. 

elrendezési 
szabályátvitel 

Az egyik taxonból a másikba átkerül egy olyan jelleg, amely elrendezési 
szabály. Erre példa az, hogy a latin betűs kódexek és egyéb iratok elrendezése, 
általános kinézete hatott a cirill írásra. 
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A retikuláris evolúció másik mechanizmusa, a hibridizáció mintaevolúciós eseteit bemutatja a 15. 

táblázat. 

15. táblázat: A hibridizáció mintaevolúciós esetei 

Hibridizációtípus Leírás 

taxonszintű 
hibridizáció 

Egy utódtaxon több elődtaxon keverékéből ered. Egyik példája a gót írás: ugyan 
a gót írás elsődlegesen a görögből származik, de latin és rúna betűket is 
felhasználtak a létrehozatalakor. Egy másik példája az, hogy az ócirill írás a 
görög és a glagolita írás kombinációjából jött létre. Ez utóbbi valószínűleg azért 
nem horizontális szimbólumátvitel (14. táblázat), mivel a glagolita írás néhány 
szimbólumát a jelenlegi ismereteink szerint nem egy előzőleg létrehozott írásba 
vitték át, hanem az ócirill írás kialakulásakor vettek át glagolita szimbólumokat. 

jellegszintű 
hibridizáció 

Egy utódtaxon egyik jellege két különböző elődtaxon valamilyen jellegéből jön 
létre. Jellemző esete, amikor a jelleg egy szimbólum; ekkor szimbólumszintű 
hibridizációnak nevezhető. Ebben az esetben egy mintarendszer egyik 
szimbóluma két különböző mintarendszer szimbólumából, glifalakjából vagy 
glifstílusából jön létre. Egyik példája az egyiptomi hieroglif ÿ O6 szimbólum 
átvétele az ókánaáni 4 <ḥ>-ként. 

 

A biológiai fajkeletkezés mintaevolúciós analógiájaként meghatároztam a mintarendszer-keletkezés 
időbeli és térbeli modelljeit: 16. táblázat és 17. táblázat. Ezekben alkalmaztam a biológiai 
evolúcióból ismert fülke (niche) fogalmát, amely egy taxon egyedei által betöltött ökológiai tér. 
Meghatározásom szerint a fülke a mintaevolúcióban egy mintarendszerrel készült jelszekvenciák 
készítőinek szokásos földrajzi, technológiai és kulturális körülményei. 

16. táblázat: A biológiai fajkeletkezés időbeli modelljeinek mintaevolúciós analógiái 

Modell Leírás 

hasadás 
(splitting) 

Az eredeti mintarendszer helyett két másik jön létre. Pl. az ókánaáni írás Kr. e. II. 
évezredben két ágra vált szét, az északnyugat-sémire és a délsémire [8]. 

lefűződés 
(budding) 

Az eredeti mintarendszer fennmarad, de egy új kiválik belőle. Erre példa az 
óhéber és az óarám írás kialakulása a föníciai írásból. 

anagenezis 
(anagenesis) 

Az egyik mintarendszer lassú változások sorozatával, kihalás nélkül alakul át egy 
másikba, így az eredeti helyett egy új jön létre. Erre példa az ógörög írás 
átalakulása a görög írásba. 

17. táblázat: A biogeográfiai fajkeletkezés térbeli modelljeinek mintaevolúciós analógiái 

Modell Leírás 

allopatrikus 
Az eredeti mintarendszer felhasználóinak sokasága kettéválik egy gát miatt, s annak a 
túlsó oldalán egy új mintarendszer jön létre. Erre példa a pun írás kialakulása a 
föníciaiból. 
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peripatrikus 
Az eredeti mintarendszer felhasználóinak sokaságából egy csoport egy új fülkébe 
kerül, s itt új mintarendszer jön létre. Erre példa az etiópiai geez írásnak Afrikában 
történt kialakulása az Arab-félszigeten használt ódélarábiai írásból. 

parapatrikus 

Az eredeti mintarendszer használóiból alkotott sokaságból egy csoport egy új fülkébe 
kerül, ahol új mintarendszer jön létre, de az új fülke érintkezik a régivel. Pl. az óhéber 
és az óarám írásnak a föníciaiból való létrejöttét a használóik politikai és kulturális 
elkülönülése tette lehetővé, de megmaradtak az utódírások használóinak szoros 
kereskedelmi kapcsolatai a föníciai írás használóival. 

szimpatrikus 

Nincs térbeli elkülönülés, mégis létrejönnek az eredetitől eltérő jellegállapotok 
(genetikai polimorfizmus, azaz elkülönülő, öröklődő morfológiai vagy viselkedési 
változat), amiből egy új mintarendszer keletkezik. Egy példa erre a párthus írás 
létrejötte a hivatalos arámból a párthus kulturális fülkében. 

 

Egy mintarendszer szimbólumaihoz tartozó glifek forrása lehet más mintarendszerből történő átvétel, 
egy létező glifre épülve egy új glif létrehozása, vagy ezen mechanizmusok vegyítése. A szimbólumok 
eredetére vonatkozó hipotézisek igazolása érdekében kidolgoztam a szimbólumoknak az egyik 
mintarendszerből a másikba történő átvételének szükséges feltételeit (18. táblázat). 

18. táblázat: Egy szimbólum átvételének szükséges feltételei 

Feltétel Leírás 

alakzati hasonlóság 
Az átadó és az átvevő mintarendszerek (taxonok) megfelelő glifjei 

azonosak, vagy különbségük észszerűen magyarázható. 

hangértékbeli vagy 
jelentésbeli kapcsolat 

Az átvevő taxon szimbólumának hangértéke vagy jelentése azonos az 
átadó taxon megfelelő szimbólumának hangértékével vagy jelentésével, 

vagy különbségük a vonatkozó szakirodalmi adatok szerint indokolt. 

technológiai, időbeli 
és térbeli 

körülmények 

A technológiai, időbeli és térbeli körülmények alátámasztják, vagy 
legalábbis nem zárják ki a kapcsolatot az átadó és az átvevő taxonok 

használói között. 

motiváció Gazdasági vagy egyéb hatás szükséges egy szimbólum átvételéhez. 

 

A filogenetikai rekonstrukcióban a 18. táblázatbeli konjunktív feltételek csak többletfeltételezésekkel 
együtt teljesíthetők. Erre példa az, ha az átadónak és átvevőnek feltételezett taxonok használói nem 
lehettek kapcsolatban egymással (pl. időbeli távolság miatt), de egy közvetítő taxon feltételezésével 
ez a nehézség áthidalható. Ez azt jelenti, hogy ha egy glif lehetséges elődjét keressük az átadóként 
szóba jöhető taxonokban, akkor a legtöbb vizsgált glif esetén a 18. táblázatbeli feltételek 
mindegyikének teljesülését egyik szóba jöhető taxonkapcsolat esetében sem tudjuk megnyugtatóan 
igazolni vagy éppen több taxonkapcsolat is kielégíti azokat. Ilyenkor nem a kétségtelenül igazolt, 
hanem csak a legvalószínűbb elődtaxon megtalálására van lehetőség. Ennek a problémának a 
megoldására bevezettem a minimális entrópia elvet (19. táblázat). 
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19. táblázat: A minimális entrópia elv meghatározása 

A minimális entrópia elv alapján a lehetséges leszármazási kapcsolatok közül azt kell kiválasztani, 
amelynél a legkevesebb feltételezéssel teljesülnek a 18. táblázatbeli feltételek. Az entrópia 
(rendezetlenség foka) ezen feltételezések számára vonatkozik. 

 

A minimális entrópia elvet alkalmazva, ha a taxonok közötti kapcsolatokra többféle feltételezés van, 
akkor ezek közül azt fogadom el, amely a 18. táblázatbeli feltételeket a lehető leginkább kielégíti. 
Másképpen megfogalmazva, egy taxon egyes jellegeire vonatkozó evolúciós kapcsolatok 
meghatározásakor, kétség esetén azon taxonok megfelelő jellegei feltételezhetők közvetlen rokonnak, 
amelyeknél a hasonlóság megállapításához a legkevesebb feltételezéssel kell élni. A minimális 
entrópia elv a parszimónia elv (takarékossági elv, Ockham borotvája) mintaevolúciós alkalmazása, 
ahol az entrópia a feltételezések számára vonatkozik; ahol a parszimónia elv szerint a sokaság 
szükségtelenül nem tételezendő, vagyis a versengő elméletek közül azt kell előnyben részesíteni, 
amely a legegyszerűbb magyarázatot kínálja a vizsgált jelenségre. 

3.2. Glif-összetettségi mutató (GCP) 

A mintarendszerek között gyakori, hogy viszonylag kevés eltérő alakú gliffel rendelkező 
szimbólumból állnak, hiszen a mintarendszer használhatósága érdekében az egyes szimbólumok 
glifjeinek az alkalmazott technológiával könnyen előállíthatóknak kell lenniük. Emiatt a különböző 
mintarendszerekben előforduló glifek véletlenszerűen is lehetnek hasonlóak vagy azonosak. Az ebből 
adódó tévedés nyilvánvalóan elkerülendő. Ennek esélye annál kisebb, minél összetettebb egy glif, 
másképpen az egyes szimbólumok összehasonlításánál a szimbólumok alakjának jellegzetességétől 
függően eltérő megbízhatóságú állítások tehetők. 

A glifek jellegzetességének, azaz bonyolultságának leírására bevezettem a glif-összetettségi mutatót 
(GCP), amellyel lehetővé vált ennek az eddig csak igen szubjektíven leírható jellemzőnek a 
számszerűsítése. A GCP használatával matematikai relációkkal meghatározhatóvá válik a glifek 
közötti hasonlósági kapcsolat. Mintegy 80 írásban használatos glifek topológiai adatai alapján 
heurisztikus módszerrel a GCP kiszámítására a következő összefüggést állítottam fel: 

��� = �sgn "� #$ %&�'�'
&() − 1+ + 2�sgn .� /$ %0�1�1

0() + 12 + 3 + $ %4�5�5
4() + �sgn�6 − 1��67, (2) 

ahol N a csomópontok (node) száma; %&�'� a vizsgált glif i-edik csomópontjához tartozó élek (edge) 

száma; L a glifben egymást át nem lapoló hurkok (loop) száma; %0�1� a glifbeli j-edik hurok 
csomópontjai közötti élek száma; A az egyik hurokba sem tartozó ívelt élek, azaz ívek (arch) száma 
(az egymáshoz közvetlenül csatlakozó éleket egynek számítva, amelyek egy ívre esnek); R a glifben 

tükrözött vagy párhuzamos transzformációs (reflexion) kapcsolatok száma; %4�5� a glif vonalainak k-
adik tükrözési vagy eltolási transzformációs kapcsolatába tartozó élek száma (azon egymáshoz 
közvetlenül csatlakozó éleket egynek számítva, amelyek egy egyenesre vagy egy ívre esnek); S a glif 
topológiáját alkotó egymástól elkülönült (separated) alakzatok száma. 

Ha N, L vagy R zérus, akkor a rájuk vonatkozó Σ értéke szintén zérus. A 89��:� az előjelfüggvény, 
amely pozitív argumentumra 1, negatív argumentumra �−1�, zérusra pedig 0 értékű. A (2) első 
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tagjában lévő �−1� összetevő normáló szerepű, mivel az egyetlen egyenesből álló, legjellegtelenebb 
glifek GCP-jét 1-re állítja be. A 89��"� szerepe az, hogy a csomópontot nem tartalmazó alakzat 
esetén ez az összetevő ne �−1�, hanem 0 legyen. A második tagban szereplő �+1� azt fejezi ki, hogy 
a hurkok a számuknál 1-gyel nagyobb számú diszjunkt területre osztják a síkot, ami önmagában is 
növeli egy glif jellegzetességét; a kétszeres szorzó pedig azt fejezi ki, hogy a glifbeli hurkok a többi 
alakzati összetevőhöz képest kétszeresen növelik az alakzat jellegzetességét. A 89��.� szerepe az, 
hogy ha egy alakzatban nincs hurok, akkor a második tag 0 legyen és ne 1. Az utolsó tagban az S 
azért van a négyzeten, mert a tapasztalataim szerint a glif elkülönült részeinek számával négyzetesen 
nő az alakzat jellegzetessége. Két, egymással találkozó vonalat egyetlen vonalnak tekintem, ha a 
találkozási pontban mért görbületük egyenlő. A koncentrikus íveket párhuzamosnak tekintem. Az 
egymással egyszerre párhuzamos és tükörképi helyzetben lévő vonalakat csak egyszer veszem 
figyelembe. Ha egy vonal több különböző transzformációs kapcsolatba (tükrözési vagy 

párhuzamossági viszonyba) is beletartozik, akkor mindegyik esetben figyelembe veszem %4�5� 
kiszámításánál. A 89��6 − 1� azt fejezi ki, hogy csak az egynél több diszjunkt részből álló 
topológiának van a glif jellegzetessége növelésében szerepe. A GCP kiszámítására néhány példát 
bemutat a 20. táblázat. 

20. táblázat: Különböző írásokhoz tartozó glifek GCP értékei 

Írás Glif Azonosító GCP 

ógörög T théta <θ> �16 − 1� + 2�12 + 1� + 0 + 1 + 0 = 42 
latin B <b> �10 − 1� + 2�6 + 1� + 0 + 3 + 0 = 26 
cirill Я <ya> �10 − 1� + 2�3 + 1� + 0 + 0 + 0 = 17 
cirill Щ <šč> �14 − 1� + 0 + 0 + 3 + 0 = 16 

késő föníciai z <s> �14 − 1� + 0 + 1 + 1 + 0 = 15 
cirill Ю <yu> �8 − 1� + 2�1 + 1� + 0 + 0 + 0 = 11 

glagolita е <e> �10 − 1� + 0 + 1 + 1 + 0 = 11 
latin M <m> �8 − 1� + 0 + 0 + 2 + 0 = 10 
latin D <d> �4 − 1� + 2�2 + 1� + 0 + 0 + 0 = 9 
lyd m <m> �8 − 1� + 0 + 0 + 1 + 0 = 9 

föníciai A álef <’> �8 − 1� + 0 + 0 + 1 + 0 = 8 
görög Θ théta <θ> �2 − 1� + 2�0 + 1� + 0 + 0 + 27 = 7 
görög Ū koppa <q> �4 − 1� + 2�1 + 1� + 0 + 0 + 0 = 7 
latin G <g> �6 − 1� + 0 + 1 + 0 + 0 = 6 

károsti m <ma> �2 − 1� + 0 + 1 + 0 + 0 = 2 
latin I <i> �2 − 1� + 0 + 0 + 0 + 0 = 1 

 

Tapasztalataim alapján a (2) szerint definiált GCP alkalmas annak mérésére, hogy egy glif mennyire 
karakterisztikus: minél nagyobb az egymáshoz hasonlító glifek GCP-je, annál nagyobb 
megbízhatósággal lehet állítás tenni az evolúciós kapcsolatukról vagy annak hiányáról. A 
kutatásaimban a GCP bevált a vizsgált szimbólumok leszármazási kapcsolatainak felderítésében. 

3.3. Glifhasonlóság számszerűsítése 

Bevezettem a szimbólumok glifjeinek topológiai leírására szolgáló alakzati jellemzőket. Ezeket 
együttesen egy glif alakzati jellemzőit leíró C vektorral jelölöm, amelynek �9), 97, … � elemei a glif 
alakzati jellemzőinek számszerűsített értékei, értelmezésüket a 21. táblázat adja meg. Ezzel az egyes 
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szimbólumokhoz tartozó glifek értékelése kvantitatívan történik, vagyis az esetenként szubjektív 
topológiai összehasonlítás helyett ez a reláció számszerűsítetté válik, és így sikerült a szimbólumok 
összehasonlítását algoritmizálnom. 

21. táblázat: Egy C glif topológiai tulajdonságait kifejező alakzati jellemzők 

Jellemző Leírás 9) végződések (egyfokú csomópontok) száma 97 kétágú csúcsok (kétfokú csomópontok) száma 9D háromágú csúcsok (háromfokú csomópontok) száma 9E négy- v. többágú csúcsok (négy- v. magasabb fokú csomópontok) száma 9F közel egyenes vonalak, azaz élek mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 9G jelentős görbületű vonalak, azaz ívek mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 9H hurkok száma 9I (közel) függőleges vonalak mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 9J (közel) vízszintes vonalak mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 9)K (közel) 45°-ban balra dőlő vonalak mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 9)) (közel) 45°-ban jobbra dőlő vonalak mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 9)7 
a glif középvonalára nézve vízszintesen vagy függőlegesen tükrözött egybe nem eső 

vonalak mennyisége (negyed glifmagasságban kifejezve) 

9)D 
A nem tükörképi helyzetben lévő, egymással párhuzamos vonalak mennyisége (negyed 

glifmagasságban kifejezve). Ha a vonalak ívesek, vagyis ívekről van szó, akkor 
párhuzamosságként a koncentrikus tulajdonságot veszem figyelembe. 

 

Összefüggést állítottam fel két glif topológiai tulajdonságait leíró alakzati jellemzői és a 
különbözőségük között, amivel a glifek összehasonlítását számszerűsítettem. Két glif alakzati 
összehasonlítását a C)�9)), 97), … , 9'L) � és C7�9)7, 977, … , 9'L7 � vektorral jellemezhető alakjuk 
különbözőségét leíró ��C), C7� értékkel, illetve a hasonlóságukat megadó 8�C), C7� értékkel fejezem 
ki, lásd (3) és (4) egyenlet. Az (52) szerinti euklideszi távolságmértéket (metrikát) felhasználva a két 
glif (C) és C7) különbözőségét az alakzati jellemzőnként számított topológiai eltérés súlyozott 
négyzetes átlaga és normálásként az alakzati jellemzők közül jellemzőnként a nagyobbak súlyozott 
négyzetes átlaga hányadosaként határozom meg (3) szerint. A normálásra azért van szükség, mert 
összetettebb glifek esetén a súlyozott négyzetes átlag jelentősebb értéket mutatna mint egyszerű, de 
topológiailag távolabb álló glifek esetén; ugyanis egyszerűbb glifeknél a legkisebb eltérés is jelentős 
lehet. 

 ��C), C7� = M∑ O&�9&7 − 9&)�7'L&() ∑ O&'L&()
M∑ O&�max�9&), 9&7��7'L&() ∑ O&'L&()

, (3) 
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8�C), C7� = 1 − ��C), C7�, (4) 

ahol "P  az alakzati jellemzők száma, a �O), O7, … , O'L� értékek pedig az egyes alakzati jellemzők 
viszonylagos fontosságát kifejező súlytényezők, amelyek értékeit a vizsgált mintarendszereknek a 
szakirodalomból ismert leszármazási kapcsolatai alapján heurisztikus úton állapítottam meg. A 21. 

táblázat alapján "P = 13. A (3) egyenlet egyszerűsítéséből adódik: 

��C), C7� = Q∑ O&�9&7 − 9&)�7'L&()Q∑ O&�max�9&), 9&7��7'L&()
 (5) 

A vizsgálatokban a �O), O7, … , O'L� = �2,4,9,6,1,1,4,1,1,1,1,2,2� súlytényezőket tapasztalati úton 
határoztam meg. A hurkok számára vonatkozó OH súlytényező értéke 4, ami viszonylag jelentős. 
Ennek oka az, hogy míg a nem záruló egyenes és görbe vonalak hat különböző alakzati jellemzőben 
is számításba vannak véve, így a OF, OG, OI, OJ, O)K, O)) súlytényezők ezekre vonatkoznak, addig a 
glifet számottevően meghatározó hurkok száma csak egy alakzati jellemzővel, így csak egy 
súlytényezővel (OH) kerül figyelembevételre. A tükrözött és párhuzamos helyzetben lévő vonalak 
mennyiségét, továbbá a csomópontok számára vonatkozó jellemzőket is több súlytényezővel 
(O)7, O)D és O), O7, OD, OE) veszem figyelembe: �2,2�, illetve �2,4,9,6�. A metszéspontokat jelző 
hármas és négyes csomópontok súlytényezői azért nagy értékűek (OD = 9, OE=6), mert ezek a glif 
topológiájában általában egymást keresztező vonalak metszéspontjait reprezentálják, amelyek 
különösen jellegzetessé tesznek egy glifet. 

3.4. Jellegtranszformációk és jellegfejlődési elvek 

A mintaevolúcióban csak rendkívüli esetekben jön létre előzmény nélküli jelleg (szimbólum, 
szintaktikai vagy elrendezési szabály, 7. táblázat). Ezzel szemben a tipikus folyamat az, hogy a 
jellegek ugyanazon taxon (mintarendszer) vagy egy másik taxon korábbi jellegeiből származnak. A 
vizsgált mintarendszerek evolúciójának tanulmányozása alapján arra a következtetésre jutottam, hogy 
az egyes jellegek fejlődésében végbement változások meghatározott elemi jellegtranszformációkkal 
történnek. Az elemi jellegtranszformációkat operátorként tekintettem, az egyes operátorok jelölését 
a 22. táblázat adja meg. Csak a szimbólumokra vonatkozó jellegtranszformációkat vizsgáltam; 
továbbá annak alapján, hogy a glif mindig egy szimbólumhoz tartozik (8. táblázat), ezért csak az 
egymással evolúciósan kapcsolatba hozható szimbólumok glifjei közötti geometriai relációkkal 
foglalkoztam. 

22. táblázat: A mintarendszerek fejlődésében megfigyelhető elemi jellegtranszformációk 

Operátor 
kód 

Jellegtranszformáció Leírás 

R) alakváltozat 
Meglévő (vagy éppen emiatt létrehozott) glifváltozat 

használata az eredetitől esetleg eltérő hangértékkel vagy 
jelentéssel. 
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Operátor 
kód 

Jellegtranszformáció Leírás 

R7 díszesítés 
Egy geometriailag egyszerűbb alakzatú glif módosítása 

kurzívra vagy díszesebbre. 

RD helyettesítés 

A glif egy részének (pl. végződés vagy vonaldarab) 
helyettesítése egy másikkal (körrel, háromszöggel, vagy rövid 
szakasszal), a helyettesítő alakzat közvetlenül vagy egy rövid 

szakaszon át csatlakozik a glif többi részéhez. RE hurokképzés Két vonal összekötése úgy, hogy zárt hurkot képezzenek. RF huroknyitás Hurok megszüntetése felnyitással. 

RG ismert glif használata 
Egy szimbólum átvételekor az utódtaxon használói egy 

általuk már korábban ismert glifet alkalmaznak az újonnan 
átvett szimbólum glifjeként. 

RH 
ívesítés vagy 

többszögűsítés 

Ívesítéskor a glif egy vagy több egyenes vonalát ívesen 
húzzák meg, esetleg meglévő szögletet ívvel helyettesítve; 

többszögűsítés esetén egy vonalon új szögletek keletkeznek, 
amelyek között görbe vagy egyenes szakaszok találhatók. RI kiegyenesítés A glif egy vagy több íves vonalát kiegyenesítik. RJ kisebb módosítás A glif csak kismértékben módosul. R)K körvonalasítás Az eredeti glif körvonalát használják. R)) ligatúraképzés Új glif kialakítása meglévők összevonásával. R)7 megkettőzés 

A ligatúraképzés különleges esete: glifnek vagy egy részének 
megkettőzése új glif létrehozása érdekében. R)D összekötés 

Több részből álló glif vonalainak összekötése úgy, hogy 
folytonos vonalú alakzat jöjjön létre. R)E párhuzamosítás Vonalak olyan mozgatása, hogy párhuzamossá váljanak. R)F szétválasztás 

Egy folytonos vonalú glif részekre bontása úgy, hogy több 
részből álló glif jöjjön létre. R)G szintaxis-változtatás Meglévő szintaktikai szabály módosítása. 

R)H túlhúzás 
A glif két, egymással T-alakban találkozó vonalából azt, 

amelyik nem ment át a metszésponton túlhúzzák, így teljes 
kereszteződést kialakítva. R)I tükrözés vagy forgatás Glif vagy egy részének tükrözése vagy forgatása. 

R)J 
vonal hosszabbítása, 

rövidítése vagy 
mozgatása 

Glif egy vonalának hosszabbítása, rövidítése vagy mozgatása. 
Pl. szimmetrizálásnál, vízszintes vonalak kerülésénél vagy 

vonalak dőlésirányának megfordításánál. R7K 
vonal hozzáadása vagy 

elvétele 
Egy vonal (egyenes vagy kör) hozzáadása vagy elvétele. R7) vonalak összeolvasztása A glif két, szöget bezáró vonalának helyettesítése eggyel. 

 

Egy új C) glif létrejöttét egy CK 

 

régiből a következő operátoros összefüggéssel fejeztem ki: 
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C) = S�R& , 1 ≤ � ≤ 21�& CK, (6) 

ahol az R& jellegtranszformáló operátorok a 22. táblázatban szerepelnek; a jellegtranszformációkat 
kifejező R& operátorból tetszőleges számú kerülhet egymás után alkalmazásra. Két, C) és CK glif 
közötti rokonság annál nagyobb lehet, minél kevesebb operátort kell alkalmazni ahhoz, hogy a 
régebbi CK glifből megkapjuk a C) újat (vö. minimális entrópia elv, 19. táblázat). 

A szimbólumok időbeli fejlődésének vizsgálata vezetett ahhoz a felismeréshez, hogy a különböző 
technológiai és egyéb körülmények változása miatt egyes időszakokban eltérő 
jellegtranszformációkat alkalmaztak az új jellegek létrehozására, illetve a meglévők módosítására 
[D46]. A mintaevolúcióban a jellegek változására ható jellegfejlődési elvek láthatók a 23. táblázatban. 
A jellegfejlődés elvek érvényesülését nem csak szimbólumok, hanem szintaxis és elrendezési 
szabályok esetén is vizsgáltam. A 23. táblázatbeli elvek nem mindegyike alkalmazható minden típusú 
jellegre, vagyis a szimbólum, szintaktikai vagy elrendezési szabály (7. táblázat) bármelyikére. 

23. táblázat: Jellegfejlődési elvek 

Jellegfejlődési 
elv 

Leírás 

Adaptáció 

Egy szimbólum hangértékének vagy jelentésének módosítása. Ha egy 
mintarendszerben nem volt szimbólum egy hang vagy jelentés jelölésére, de 
egyszer szükségessé vált, akkor egy létező glifet használtak fel a hiányzó hang vagy 
jelentés jelölésére, és önálló szimbólummá tették. Szintaxis és elrendezési 
szabályok esetén is megfigyelhető ezzel analóg jelenség. 

Alakváltozat 

Egy szimbólumhoz tartozó glif új változata alakul ki a mintarendszert használók 
egyéni különbözőségéből adódóan, amely hosszú távon esetleg önálló 
szimbólummá is alakulhat. Szintaxis és elrendezési szabályok esetén is 
megfigyelhető ezzel analóg jelenség. Ellentétes az egységesüléssel. 

Átvétel 

Egy egész szimbólum a szükséges hangértékkel vagy jelentéssel vagy csak egy glif 
átvétele egy másik mintarendszerből: ha egy adott hang vagy jelentés 
megjelenítésére nincsen glif, pedig szükség lenne rá, onnan kölcsönzik 
(szimbólumátvitel és glifalak-átvitel; 14. táblázat); vagy ha egy új mintarendszer a 
létrejöttekor vesz át glifet vagy szimbólumot különböző mintarendszerekből, akkor 
ez egy jellegszintű hibridizáció (15. táblázat). Szintaktikai és elrendezési szabály 
esetén gyakori az átvétel az egyidejűleg, egymás mellett használt hasonló 
mintarendszerek között. Vö. hasonulás és külső hatás (lejjebb). 

Egységesülés 

Hosszabb ideig tartó használatkor az ugyanazon hangra vagy jelentésre alkalmazott 
eltérő szimbólumok vagy egy szimbólum különböző glifjeinek egy része kikopik a 
használatból. Ellentétes az alakváltozat létrejöttével. Szintaxis és elrendezési 
szabályok esetén is jellemző folyamat az egységesülés. 

Egyszerűsödés Az egyszerűsödés vagy egyszerűsítés célja a technológiailag könnyebb használat. 

Elhasonítás 

Glif módosítása azért, hogy a különböző hangokat vagy jelentéseket képviselő, 
eredetileg hasonló glifeket megkülönböztessék egymástól. Ilyenkor rendszerint egy 
alakváltozat jön létre. Ez a folyamat ment végbe amikor a latin V <v> elkülönült 
U <u>-ra és V <v>-re. 
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Jellegfejlődési 
elv 

Leírás 

Függőleges Ha lehetséges, a glif fő vonalainak függőlegessé alakítása. 

Hasonulás 

Létezőhöz hasonlóvá alakítás, minden típusú jellegnél megfigyelhető. Egy adott 
mintarendszerbeli jelleg módosítása úgy, hogy ugyanezen mintarendszer már 
létező egyéb jellegéhez hasonlítson, pl. divatból. Ez a jellegfejlődési elv a glifstílus-
átvitel (14. táblázat) egyik megvalósítása. Az átvételtől egyrészt az különbözteti 
meg, hogy a hasonulás esetében létező jelleg módosul, míg az átvételnél új jelleg 
jön létre, másrészt a hasonulás azonos mintarendszeren belüli jellegek közötti 
jelenség. Vö. külső hatás. 

Külső hatás 

Bármely típusú jellegnél megfigyelhető jellegfejlődési elv. Pl. írás esetén egy 
nemzetközileg ismert íráskultúra (pl. latin, görög, héber, arám, szogd), tamgák vagy 
egy adott kor divatjának (pl. kurziválás) hatása valamelyik jellegre. Vö. glifstílus-
átvitel és szintaktikai szabályátvitel (14. táblázat). A hasonulással ellentétben a 
külső hatásnál két eltérő mintarendszer között jön létre az átvitel. Az átvételtől az 
különbözteti meg, hogy külső hatás esetében az átadó mintarendszerrel kapcsolatos 
a hatás létrejötte (pl. technológiai fölény), míg átvétel esetén a fogadó 
mintarendszer használatával kapcsolatos igényből (pl. hiányzó jelleg) adódik az 
átvitel. 

Összeolvadás 

Homográfok kialakulása, vagyis különböző szimbólumok eredetileg eltérő glifjei a 
fejlődés következtében azonossá válnak úgy, hogy közben a szimbólumok, 
amelyekhez tartoznak különbözőek maradnak hangértékeikben vagy 
jelentésükben. Szintaxis és elrendezési szabályok esetén is megfigyelhető. 

Szabályosság 
Egy mintarendszer szimbólumaihoz tartozó glifek olyan alakítása, hogy azzal az 
alakzatok szabályos sorozata jöjjön létre. Szintaxis és elrendezési szabályok esetén 
is megfigyelhető. 

Szimmetria 
Glif módosítása tengelyes vagy középpontos szimmetriát mutató alakok elérésére. 
Elrendezési szabályok esetén is megfigyelhető. 

Technológia 
Szimbólum módosítása a mintarendszerhez alkalmazott eljárások és anyagok 
függvényében. Az elrendezési szabályok szintén módosulhatnak az alkalmazott 
technológiától függően. 

Újdonság 
Egy új jelleg létrejötte a mintarendszer használóinak alkotásaként, külső hatás 
nélkül. 

Zártabb Glif módosítása zártabb alakzat eléréséhez. 

 

A vizsgált mintarendszerek tulajdonságai fejlődésében a 23. táblázatbeli jellegfejlődési elvek 
érvényesültek. Az, hogy éppen melyik jellegfejlődési elv jutott érvényre, a körülményektől függött, 
ilyen pl. a technológia változása, de akár csak a divat (külső hatás) is [D2]. Például az ókori görögök 
a szimmetrikus glifeket kedvelték, ezért az általuk átvett föníciai írást ilyen irányba módosították, 
vagyis esetükben hangsúlyozottan érvényesült a szimmetria mint jellegfejlődési elv. 

Egyes írásokban megfigyelhető a geometrikus alakokra való törekvés. Ez különösen jellemző az 
anatóliai-görög alfabetikus, az óhispán és az óberber írásra. Ezekben döntően a szimmetria nevű 
jellegfejlődési elv (23. táblázat) érvényesült és a leggyakrabban alkalmazott jellegtranszformációk 
(22. táblázat) a kiegyenesítés (MI), a megkettőzés (R)7) és a párhuzamosítás (R)E). Pl. északkelet-
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ibér * <ba>, G <be>, Q <kᵒ>; ógörög ȇ, ȕ <ε>; kár Ë, Ì <λ>; óberber %, & <d>; S <r>; ., 0 <z/z1> 
[D1]. 

3.5. Leszármazási láncokra épülő szimbólumszármaztatás 

Bevezettem a mintarendszerek közötti rokonsági kapcsolatok feltárásának az egyes szimbólumok 
fejlődése vizsgálatán alapuló módszerét, amelyhez a szimbólumok közötti származási kapcsolatok 
meghatározására a leszármazást tükröző szimbólumleszármazási láncokat (Symbol Lineage Chain, 

SLC) alkottam a láncban szomszédos szimbólumok jellegzetes glifjei közötti topológiai eltérések 
egész láncra vett négyzetösszegének minimalizálásával. A SLC-k kialakításakor csak azon 
szimbólumok közötti kapcsolatot fogadtam el lehetséges leszármazási viszonyként, amelyek 
jellegzetes glifjei között adott határértéknél kevesebb jellegtranszformáció (22. táblázat) 

alkalmazásával teremthető kapcsolat. Az egyes SLC-ket úgy hoztam létre, hogy a különböző 
származási lehetőségek közül azt választottam, amelyik a láncban lévő szimbólumok glifjeinek 
legkisebb eltérését jelentette, vagyis a (7)-beli UV1W hibafüggvényt minimalizáltam. 

UV1W = 1"V1W − 1 $ X��C& , C&Y)�Z7,'[\]
&()  (7) 

ahol C& a vizsgált 6.� = �C), C7, … , C'[\]� szimbólumleszármazási lánc i-edik szimbólumának 
glifje, továbbá ��C& , C&Y)� az i-edik és az (i+1)-edik glif eltérése, valamint "V1W  az SLC elemeinek 
száma és �"V1W − 1� a vizsgált SLC-ben lévő szimbólumok glifjei közötti páronkénti eltérések száma. 
A (7) összefüggésben a négyzetre emelés célja a nagy alakzati eltérések súlyának növelése a kisebb 
eltérésekkel szemben, mivel a kisebb eltérések az egyéni kézírásból eredő változatokból is 
adódhatnak (pl. egy glif egyik vonalának a szokásoshoz képesti túlhúzása), így kevéssé alkalmasak a 
leszármazási kapcsolatok leírására. A szimbólumleszármazási láncon (SLC-n) alapuló 
szimbólumszármaztatási módszer fő elemeit összefoglalja a 6. ábra. 

 

6. ábra: A szimbólumleszármazási láncon (SLC-n) alapuló szimbólumszármaztatási módszer 

Az egyes szimbólumok rokonsági kapcsolatairól szóló megállapítás megbízhatósága függ a glifek 
jellegzetességétől. Ezért bevezettem egy szimbólumleszármazási lánc elemeinek átlagos glif-
összetettségi mutatóját (���V1W^̂ ^̂ ^̂ ^̂ ^), amivel egy adott SLC-beli glifek jellegzetességét 
számszerűsítettem. Ennek alkalmazásával minél nagyobb a (8) kifejezés értéke, annál megbízhatóbb 
egy adott SLC mint leszármazási modell. Így a ���V1W^̂ ^̂ ^̂ ^̂ ^ egy szimbólumleszármazási lánccal 
kapcsolatos állítás megbízhatóságának mérőszáma. 

Alternatív szimbólumleszármazási láncok (SLC-k) létrehozása 

Optimális szimbólumleszármazási lánc (SLC) 

Mintarendszerekben előforduló szimbólumok topológiai tulajdonságai 

UV1W  hibafüggvény minimalizálása 
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���V1W^̂ ^̂ ^̂ ^̂ ^ = 1"V1W $ ����C&�,'[\]
&()  (8) 

ahol ����C&� a C& glif (2) szerinti glif-összetettségi mutatója. 

Meghatároztam a szimbólumleszármazási láncok alkalmazási korlátját, ami abból adódik, hogy a 
szimbólumok alakjainak (glifjeinek) a jelszekvenciákban történő megjelenítéséhez használt 
technológiából adódó alakzati változékonysága összemérhető, sőt nagyobb lehet mint az érintett 
szimbólum tipikus glifjének a mintaevolúcióbeli változása. Így csak kellően eltérő mintarendszerek 
esetén lehet a szimbólumok glifjeinek eltérése alapján megállapítani a különböző mintarendszerekbe 
tartozó, egymással rokon, és emiatt hasonló szimbólumok (általánosan: jellegek) leszármazási 
irányát, vagyis a jellegpolaritást. Ennek egyik példája az arám eredetű <m> szimbólum glifje 
különböző arám illetve középiráni írásokban: armazi ġ; elámi #, a; hivatalos arám ơ, Ç, Ą, m, ĺ, Ļ, 
Ĺ; párthus ', m, M, Ô; szogd ´, ¯, ¹, µ, ¸ <m> [D1], ahol az egyes írásokhoz tartozó glifek 
alakeloszlása részben átfed, így kapcsolatuk nem írható le egy szimbólumleszármazási lánccal (SLC-
vel). 
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4. Fenetikai vizsgálatok 

4.1. Egyszerű fenetikai modellezés 

A szimbólumleszármazási láncoknak a hasonló mintarendszerek esetére a fentiekben leírt 
módszertani korlátján túlléptem azzal, hogy bevezettem a hasonlósági jellegcsoport (Similarity 

Features Group, SFG) fogalmát, amely az egyes jellegekhez tartozó szöveges adatbázis. Az SFG 
alkalmazásának fő előnye, hogy a feltételezhetően rokon jellegállapotok közötti jellegpolaritást nem 
kell vizsgálnom, hanem helyette a feltételezhetően rokon jellegállapotokat tartalmazó taxonokat 
(mintarendszereket) egy-egy SFG-be gyűjtöm. Egy SFG megfelel a benne szereplő taxonokhoz 
tartozó megfelelő jellegek egyik közös jellegállapotának, így az SFG-k meghatározzák a vizsgált 
taxonok taxon–jelleg adatmátrixát. Az SFG-k halmazára bevezettem az egyszerű fenetikai modell 
fogalmát. Az egyszerű fenetikai modellből adódó taxon–jelleg adatmátrix alapján fenetikai 
analízissel az utódtaxonok fenogramja felépíthető. Például az arám eredetű <m> szimbólum 
előbbiekben felsorolt glifjei azonos SFG-be kerülnek a modellezés első lépésénél, a 
jellegtervezésben. A taxonok egyszerű fenetikai modellezésén alapuló eljárás fő elemeit összefoglalja 
a 7. ábra. 

 

7. ábra: A mintarendszerek egyszerű fenetikai modellezése 

Az SFG-k létrehozatalakor figyelembe vettem egy szimbólum átvételének szükséges feltételeit (18. 

táblázat) és a minimális entrópia elvet (19. táblázat). Az SFG-k kialakítása a jellegtervezés része, a 
fenetikai modellezéshez szükséges taxon–jelleg adatmátrix létrehozatalának előkészítő lépése. Egy 
taxon egyik jellegéhez tartozó jellegállapotot a taxonnak az adott jelleget leíró SFG-ben való 
részvétele vagy annak hiánya jelenti. Egy-egy SFG leíró részében a vizsgált jelleggel rendelkező 
taxonok mellett a bizonytalanságokat jelentő körülmények szakirodalom alapján kialakított leírása is 
szerepel. Az eljárásban szereplő taxonok utódtaxonok, amelyek lehetséges elődei a fenetikai 
analízisben nem kerülnek számításba vételre. 

Jellegtervezéskor minden vizsgált taxon esetén dönteni kell az egyes jellegek meglétéről vagy 
hiányáról. Azonban a különböző taxonok (mintarendszerek) jellegeinek, s azon belül is az egyes 
szimbólumainak egymásnak való megfeleltetése bizonytalanságokat hordoz. Ezek részben abból 
adódnak, hogy két vagy több szimbólum esetenként hasonló vagy éppen azonos alakú gliffel is 

Egyszerű fenetikai modell 
(leírató az utódtaxonok taxon–jelleg adatmátrixával) 

Fenogram 

Utódtaxonokban (mintarendszerekben) előforduló jellegek 
(szimbólumok, szintaxis és elrendezési szabályok) 

Technológiai, földrajzi és 
paleográfiai adatok 

Utódtaxonok hasonlósági jellegcsoportjai (SFG-k) létrehozása; homoplázia esetén az érintett 
jellegeket külön-külön SFG-kbe gyűjtve 

Kiértékelés: fenetikai analízis 
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rendelkezhet. Ezért gyakran bizonytalan, hogy két mintarendszer részben hasonló szimbóluma 
(szünapomorfia, 11. táblázat) evolúciósan rokon jelleg megjelenése mindkét mintarendszerben 
(homológia), vagy két különböző leszármazási ágon keletkezett, de egymáshoz hasonló jelleg 
(homoplázia) fellépése. Ha a fenetikai modell sok homopláziát tartalmaz, akkor nem használható 
evolúciós következtetések levonására. A következő példáknál az egybeesések valószínűleg nem 
homológiák, hanem homopláziák: keltibér * <be/pe> kontra óberber J, ® <f/p>; északkelet-ibér 2 
<ki/gi> kontra ógörög & khi <kh>; északkelet-ibér Q <ko/go> kontra kár q <γ> kontra pun É <q>; 
óberber S <r> kontra telugu-kannada ˌ <ra> (a hivatkozott írások részletes ismertetése a [D1]-ben 
található). Az SFG-kben szereplő, evolúcióra vonatkozó adatok alapján történő, heurisztikus 
megfontolásokat igénylő jellegtervezés a homopláziákat részben kiküszöböli. Számos esetben 
azonban a rendelkezésre álló ismeretek alapján nem lehet meghatározni, hogy két jelleg hasonlósága 
azonos eredetűség-e (homológia) vagy nem (homoplázia), ilyenkor a jellegenkénti döntés 
információvesztéssel járhat. Feltéve, hogy a jelleg egy szimbólum, akkor az összetettebb, ezért 
jellegzetes alakú, vagyis nagyobb GCP értékű gliffel rendelkezőknél egyértelműbb a homoplázia és 
a homológia közötti választás, lásd a GCP-t definiáló (2) egyenletet és a két glif különbözőségét leíró 
(5) egyenletet. 

Az SFG-ken alapuló egyszerű fenetikai modellezés alkalmazásra került 66 afrikai és eurázsiai 
(elsősorban mediterrán) mintarendszer – mint taxon – összehasonlításánál, amelyben 186 vizsgált 
jelleg (SFG) szerepelt [D44]. A jellegtervezés keretében a taxonok (utódtaxonok) és az egyes SFG-
beli biztosnak minősített jellegállapotok megléte vagy hiánya alapján létrehoztam egy 2D bináris 
taxon–jelleg adatmátrixot (7. ábra). A taxon–jelleg adatmátrixot kétféleképpen értékeltem ki: 
egyrészt hierarchikus klaszterezéssel (UPGMA, WPGMA és Ward-módszerrel, 41. táblázat) 
elkészítettem a fenogramját (8. ábra), másrészt főkoordináta elemzéssel (PCoA, 41. táblázat) 
ordinációt végeztem, majd a taxonok 3D térbe leképzett értékeit 	 = 6 klaszterbe történő k-közép 
klaszterezéssel csoportosítottam (9. ábra). Ezekhez a vizsgálatokhoz Jaccard-távolságot (49) 
alkalmaztam. Megjegyzendő, hogy az UPGMA és a WPGMA feltételezi az egyes leszármazási ágak 
hasonló evolúciós sebességét (evolúciós óra [9]), így heterotachia (eltérő evolúciós sebességek) 
esetén korlátozott a pontosságuk. 
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8. ábra: Az UPGMA (bal), Ward (középső) és WPGMA (jobb) klaszterezéssel kapott fenogramok 
(� = 66 mintarendszer, _ = 186 jelleg) [D44] 
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9. ábra: 66 mintarendszerre létrehozott fenetikai modellen végzett PCoA-t követő k-közép 
klaszterezés eredménye [D44] 

4.2. Kiterjesztett fenetikai modellezés 

Bevezettem a kiterjesztett fenetikai modellt (�̀ ), mint az egyszerű fenetikai modell kiegészítését, ahol 
az SFG-k tervezésekor a jellegek lehetséges eredetéhez tartozó alternatív lehetőségek valamilyen (pl. 
technológiai) körülményre mint indokra épülnek, és a jellegtervezéskor nincs elég ismeret annak 
eldöntésére, hogy az alternatív lehetőségek közül melyik szerint zajlott le egy adott utódjelleg 
kialakulása. Ezen alternatív lehetőségek elnevezésére bevezettem az eredetmodell (origin model, 

OM) fogalmát (10. ábra). Az eredetmodellek szakirodalmi forrásokra támaszkodnak és valamilyen 
(pl. technológiai) körülményre mint indokra épülnek. 
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10. ábra: A kiterjesztett fenetikai modell előállítása és fenetikai kiértékelése 

Azt a jellegtervezéskori döntést, hogy különböző taxonokhoz tartozó jellegeket ugyanabba az SFG-
be soroljam-e azzal alapoztam meg, hogy ezen jellegekhez tartozó összes lehetséges eredetmodellt 
számításba vettem, és csak akkor kerülhettek különböző mintarendszerekbe tartozó jellegek azonos 
SFG-be, ha a lehetséges OM-ek mindegyike homológnak (evolúciósan rokonnak) jelezte a vizsgált 
jellegeket. A rövidség kedvéért elődtaxonnak nevezem azokat a taxonokat is, amelyek a vizsgálat 
adott fázisában csak elődjelöltek (elődtaxon-jelöltek). Hasonlóan a vizsgált utódjellegek lehetséges 
elődjellegeit (elődjelleg-jelölteket) az egyszerűség kedvéért elődjellegeknek nevezem. A 
jellegtervezéskor az előd- és utódjellegre vonatkozóan további kiegészítő információkat vettem 
figyelembe. Ennek keretében ahhoz, hogy leírható legyen az összes szóba jöhető lehetséges elődjelleg 
és a hozzájuk tartozó lehetséges elődtaxonok, az egyszerű fenetikai modellt kiegészítettem az adott 
jellegre vonatkozó, egyes származási alternatívák figyelembevételével. Az OM-ekkel kiegészített 
SFG fő részei a 24. táblázatban láthatók [D1]. 

24. táblázat: A �̀ -beli SFG-k fő részei 

Név Típusok 

Összetevők 
utódjelleg, 
elődjelleg (OM-enként eltérő), 
tanújelleg (OM-enként eltérő) (25. táblázat) 

Modellparaméterek 

utódtaxon, 
jelszekvenciák létrejöttének térségei, 
elődtaxoncsoport (OM-enként eltérő), 
kialakulás kora (OM-enként eltérő), 
változás térsége (OM-enként eltérő), 
glifilleszkedés csak tamgával (26. táblázat) 

Megjegyzések opcionális mező 

 

Egy adott SFG-beli eredetmodellek (OM-ek) csak az adott SFG-re vonatkoznak, és nem terjednek ki 

Utódtaxonok hasonlósági jellegcsoportjai (SFG-k) létrehozása, kiegészítve a lehetséges 
elődjellegeket indokló alternatív eredetmodellekkel; ezek alapján homoplázia lehetőségének 
felmerülése esetén az érintett jellegeket külön-külön SFG-kbe gyűjtve, így biztosan homológ 

SFG-k létrehozása 

Kiterjesztett fenetikai modell (�̀ ) 
(leírható az utódtaxonok ab taxon–jelleg–eredetmodell adatmátrixával) 

Fenogram 

Utódtaxonokban (mintarendszerekben) előforduló jellegek 
(szimbólumok, szintaxis és elrendezési szabályok) 

Technológiai, földrajzi 
és paleográfiai adatok 
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az utódtaxonok többi jellegére. Az eddigi kutatásokban létrehozott �̀ -kben számos olyan utódjelleg 
található, ahol csak egy OM jöhet szóba, de az utódjellegek többségénél egynél több alternatíva 
lehetséges, s közülük kizárólag csak az adott utódjelleg vizsgálata alapján nem lehet biztosan 
eldönteni, hogy melyik a valóságban megtörtént evolúciós lépés leírása. Más szavakkal, önmagában 
az adott jelleg vizsgálata alapján nem dönthető el, hogy az adott SFG-hez tartozó utódjelleg melyik 
szóba jöhető elődtaxonból származik. A �̀ -beli SFG egy olyan adatstruktúra, amely tartalmazza az 
adott utódjelleghez tartozó összes információt. Egy �̀ -beli SFG (24. táblázat) az SFG összetevőit 
tartalmazza, vagyis az adott SFG-beli utódjellegeket, lehetséges elődjellegeket és tanújellegeket (25. 

táblázat). 

25. táblázat: A �̀ -beli SFG összetevői 

Név Leírás 

Utódjelleg Egy utódtaxon egyik jellege az adott SFG-ben. 

Elődjelleg 
Az utódjelleg elődje egy, az adott SFG-be tartozó OM szerint. Egy utódjelleg lehet 
elődjelleg egy másik SFG-ben, ahol így az ottani utódtaxonra nézve belső fejlődés 
eredményezte az utódjelleget. 

Tanújelleg 

Egy olyan elődtaxon vagy tanútaxon opcionális tulajdonsága, amely nem közvetlen 
elődje az utódjellegnek, de néhány tulajdonsága közös az utódjelleggel, és ez az 
egybeesés evolúciós eredetű, azaz a hasonlóságuk homológia. Tanújelleg lehet egy nem 
szülő távoli előd vagy oldalági rokon. A tanújellegnek az analízisben nincsen közvetlen 
szerepe, csak valamelyik OM alátámasztását szolgálja. 

 

Az egyes OM-ekből eltérő tanújellegek következnek. Az OM-ekbeli tanújellegek szerepe fontos, 
mivel az OM-ben felsorolt elődjellegek mellett minél több tanújelleggel rendelkezik egy OM, annál 
nagyobb a valószínűsége, hogy helyesen írja le az adott SFG-ben szereplő utódjelleg evolúciós 
kapcsolatait. A �̀  leírható az "c × "e × "f méretű 3D bináris ab taxon–jelleg–eredetmodell 
adatmátrixszal, ahol "c a �̀ -beli taxonok (utód- és elődtaxonok) száma, "e a jellegek száma és "f az 
SFG-nkénti eredetmodellek maximális száma. 

Felismertem, hogy az általam vizsgált mintarendszerek egyes eseteiben az utódjelleg nem egyszerű 
leszármazással, hanem retikuláris evolúcióval (13. táblázat) jött létre, ami jellegszintű hibridizáció 
(15. táblázat), vagyis egy jellegnek több elődje is volt. Az általam vizsgált esetekben az utódjellegek 
többségében szimbólumok, és a tulajdonságaikat általában egy-egy adott OM-beli elődjellegből 
nyerik, viszont a glifjük (esetleg csak a glifalakjuk vagy a glifstílusuk) egy, az érintett OM-ben nem 
szereplő elődtaxonba tartozó szimbólumból származik. A jellegszintű hibridizációnak ezt az esetét 
egy adott SFG-ben egy vagy több OM-hez opcionálisan hozzáadható OM+ jelű kiegészítő 

eredetmodellel írtam le. Akkor szükséges az OM+ kiegészítő eredetmodell alkalmazása egy SFG-
ben, amikor a rendelkezésre álló szakirodalmi adatok alapján nem egy teljes jelleg került átvitelre 
egyik taxonból a másikba, hanem csak egyes tulajdonságai. Ilyenkor az utódjelleg egy része 
valamelyik OM-mel leírt elődjellegből, másik része pedig az OM+ kiegészítő eredetmodellel leírt 
elődjellegből származik. Az eddigi vizsgálatokban az OM+-ban mindig valamilyen tamga szerepelt, 
amelynek nincs hangértéke (6. táblázat). Ebben az esetben egy szimbólum átvitelénél az 
utódtaxonban létrejövő utódszimbólum glifje nem az elődszimbólum glifje lesz, hanem az utódtaxon 
felhasználói (steppei népesség) által korábbról ismert egyik tamga glifje került felhasználásra. 
Feltételezésem szerint a tamgák azért hatottak az utódtaxonokra, mert az utódtaxonokkal készült 
jelszekvenciákat az elődtaxonokétól eltérő, a tamgákhoz használt technológiával hozták létre. A 
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vizsgált elődtaxonokkal döntően tintával papírra írták a jelszekvenciákat (szövegeket), míg az 
utódtaxonokkal elsősorban fára vagy kőre való véséssel készítettek jelszekvenciákat. Így az 
utódtaxon használói által korábban alkalmazott tamgák alakjához hasonló glifek használatának végső 
oka az elődtaxonok és az utódtaxonok felhasználóinak eltérő technológiája volt (11. ábra), vö. 1. 

ábra. Ez a fajta jellegátvitel az átvétel és a külső hatás jellegfejlődési elv (23. táblázat) megvalósítása 
az ismert glif használata elemi jellegtranszformáció (RG a 22. táblázatban) alkalmazásával. 

 

11. ábra: A technológiai feltételek szerepe a tamgák hatásában 

A tamgák szerepe az utódszimbólumok fejlődésében az elvégzett vizsgálatok alapján esetenként nagy 
valószínűséggel megállapítható, mivel az utódszimbólum jellemzői (pl. hangértéke) egy másik 
taxonban (elődtaxonban) meglévő szimbólum (elődszimbólum) jellemzőivel megegyeztek, kivéve 
azt, hogy az alakja nem egyezik az elődszimbólum alakjával, csak hasonlít hozzá, viszont teljesen 
megegyezik egy már korábban is létezett tamga glifjével [D1]. Számos ilyen esetet azonosítottam, 
így ezek alapján biztosnak mondható a fentiekben leírt kettős eredetű szimbólumátviteli 
mechanizmus. Ugyanakkor vannak olyan esetek is, ahol az utódszimbólum alakja megegyezik az 
elődszimbóluméval, s ettől függetlenül létezett olyan tamga, amelynek alakja szintén megegyezett az 
utódszimbóluméval. Ekkor vagy véletlen egybeesésről van szó, vagy az elődszimbólum átvételét 
könnyítette, hogy az utódtaxon felhasználói számára ismert volt az elődszimbólum alakja. Ezt a 
helyzetet fejezi ki a �̀ -beli SFG egyik modellparamétere, a „glifilleszkedés csak tamgával” (26. 

táblázat), amivel figyelembe vettem azt, hogy a tamgaalak mint glif alkalmazása feltétlenül 
szükséges-e az utódszimbólum kialakulásának leírásához. 

A fentiekben leírtakon kívül a �̀ -beli SFG-k része a modellparaméterek halmaza is, amely az 
utódjellegeknek a 26. táblázatban látható, adott SFG-re és OM-re vonatkozó jellemzőit jelenti. Ha 
egy SFG-ben több OM van, akkor ennek megfelelően a modellparaméterek is többszöröződnek. 

26. táblázat: A �̀ -beli SFG modellparaméterei 

Modellparaméter Leírás 

Módosult taxon 
Azon utódtaxonokat tartalmazza, amelyek egy jellege az adott SFG-ben 
utódjellegként szerepel. 

Jelszekvenciák 
térségei 

Azon térségeket tartalmazza, ahol az adott SFG-beli utódjellegeket tartalmazó 
jelszekvenciák készültek. 

Elődszimbólum 

Utódszimbólum Technológiai feltételek 

Opcionális 
glifmódosulás 

a belső fejlődés során 

Az utódszimbólumokkal készült jelszekvenciák 
(dokumentumok, feliratok) 

Tamga 
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Modellparaméter Leírás 

Forrás-
taxoncsoport 

Az adott SFG-ben lévő egyes OM-ekben szereplő azon elődtaxonok nagyobb 
rendszertani egységét tartalmazza, amelyek az adott OM szerint az utódjellegek 
közvetlen elődei lehetnek; ez OM-enként eltérő lehet. 

Kialakulás kora 
Tartalmazza az átvett vagy a belső fejlődéssel létrejött adott SFG-beli 
utódjellegek megjelenésének becsült korát; ez OM-enként eltérő lehet. 

Kialakulás térsége 
Tartalmazza az adott SFG-ben leírt evolúciós lépés (átvétel vagy belső fejlődés) 
lehetséges térségeit; ez OM-enként eltérő lehet. 

Glifilleszkedés 
csak tamgával 

Azt jelzi, hogy egy adott SFG-beli valamelyik OM-ben meghatározott 
elődjellegek mellett szükséges volt-e a glifeknek az OM+-ban felsorolt 
elődszimbólumokból (esetünkben tamgákból) történő kölcsönzése az 
utódjellegek létrejöttéhez. Adott OM-hez tartozó értéke akkor és csak akkor 1, 
ha a következő három konjunktív feltétel teljesül: (i) az utódjelleg szimbólum 
(nem szintaktikai vagy elrendezési szabály), (ii) léteznek az utódjelleg glifjéhez 
hasonló gliffel rendelkező OM+-beli elődszimbólumok és (iii) az OM+-ban 
megadott elődszimbólumok glifjei egy adott OM-ben szereplő 
elődszimbólumoknál jobban hasonlítanak az utódszimbólumokhoz. 
Megjegyzendő, hogy ennek a modellparaméternek az 1-es értéke csak 
lehetőséget fejez ki, de nem bizonyítja, hogy az utódjelleg evolúciójában 
ténylegesen szerepet játszott egy OM+-beli elődszimbólum. 

 

A �̀ -beli SFG-k tartalmaznak opcionális megjegyzéseket, amelyekben az egyes SFG-kkel 
kapcsolatos, gyakran valamelyik OM-jére vonatkozó ismeretek és következtetések szerepelnek. Itt 
kerülnek felsorolásra az elméletileg ugyan nem kizárható, de valószínűtlennek látszó evolúciós 
kapcsolatok, eredetlehetőségek, amelyek emiatt nem szerepelnek OM-enként az adott SFG-ben. A 
jellegtervezésnek ez a módszere lehetővé teszi, hogy az egyes tudományágak fejlődésével 
folyamatosan bővülő adatok alapján a jellegtervezést finomítva korábban kizárt leszármazási 
lehetőségek is figyelembe vételre kerüljenek. 

A [D1] közleménybeli vizsgálatban a taxonok együttes száma "c = 31, az utódjellegek száma "e=119 és az egy SFG-ben szereplő OM-ek maximális száma "f = 5. A taxonok halmaza magában 
foglalja a vizsgált utódtaxonokat ("cg = 4), a lehetséges elődtaxonokat ("ch = 26) és egy további 
hipotetikus elődtaxont (HTU), amely az elődtaxonok egymásra hatásából adódó utódjellegek 
közvetlen elődjét képviseli, lásd (9). Azért hipotetikus ez a közvetlen előd, mert nem lehet pontosan 
tudni, hogy az utódtaxonoknak az egyes utódjellegekben kifejeződő egymásra hatása az evolúciójuk 
milyen fokán következett be, vagyis a feltételezett közös előd lehet az utódtaxonok egészének vagy 
egy részének közös elődje; ráadásul ez jellegről-jellegre változhat. Így az utódtaxonok azon 
jellegeinek forrásaként veszem figyelembe ezt a hipotetikus közös elődtaxont, amely utódjellegekről 
a jellegtervezéskor csak azt lehet tudni, hogy az utódtaxonok valamilyen egymásra hatásából 
adódnak. 

"c = "cg + "ch + 1 (9) 

A vizsgált �̀ -ben lévő "e=119 számú SFG közül 50-ben egy OM van, 40-ben két-két OM szerepel, 
16-ban egyenként három OM, 11-ben négy OM és 2 SFG-ben egyenként öt OM található. Ha a �̀ -
ről feltételezzük, hogy pontosan leírja a ténylegesen végbement evolúciót, akkor az OM-ek közül 
SFG-nként csak egy lehet helyes. A �̀ -beli OM-ek kombinációinak száma 1FK × 2EK × 3)G × 4)) ×
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57 ≈ 4,96 × 107H, amiből legfeljebb csak egy OM-kombináció írja le a ténylegesen végbement 
evolúciós folyamatot. 

A �̀  csak az utódtaxonokra nézve átfogó, vagyis csak az utódtaxonokra igaz, hogy az összes 
jellegüket tartalmazza, az elődtaxonoknak csak azon jellegeit foglalja magában, amelyek egyben az 
utódtaxonok jellegei is. Így a �̀  alapján csak az utódtaxonokra szorítkozva végezhető fenetikai 
analízis. Ehhez a �̀ -t leíró, ab-vel jelölt, "c × "e × "f méretű bináris 3D taxon–jelleg–eredetmodell 
adatmátrixból (esetünkben 31 × 119 × 5 méretű) létre kell hozni az abj-vel jelölt, "cg × "e méretű 
2D taxon–jelleg adatmátrixot, ahol "cg az adott vizsgálatban az utódtaxonok száma. Az abj az 
utódtaxonok egyszerű fenetikai modelljének taxon–jelleg 2D adatmátrixa, amelynek annyi sora van, 
ahány utódtaxon, és annyi oszlopa, ahány utódjelleg (SFG) szerepel a kiindulási fenetikai modellben. 
Mivel esetünkben az ab-beli "c = 31 taxonból "cg = 4 az utódtaxon, ezért az ab egy 4 × 119 méretű 
bináris adatmátrix. Az utódtaxonok abj-vel megadott, egyszerű fenetikai modelljének előnye, hogy a 
szokásos fenetikai módszerekkel kiértékelhető, és így az utódtaxonok hasonlósági viszonyait leíró 
fenogram kapható belőle. A hátránya, hogy nem ad információt az utódtaxonok és a lehetséges 
elődtaxonok kapcsolatáról. 

A vizsgált utódtaxonok jellegei bináris értékűek, így a távolságuk leírására használhatók az egyszerű 
egyezési együtthatóból (SMC), a Jaccard-indexből és a Sørensen–Dice-együtthatóból képzett 
különbözőségek (47), (49), illetve (51). Felismertem, hogy bár mindhárom különbözőség hasonló 
fenogramot eredményez, közülük a jellegek meglétében való egyezéseket kiemelő Sørensen–Dice-
együttható illik legjobban az általam vizsgált adathalmazhoz. Ennek oka az, hogy az utódtaxonok 
jellegeinek túlnyomó része szimbólum, és egy szimbólum hiánya egy taxonban nem jellegzetes, 
mivel a vizsgálatbeli négy utódtaxon összes jellegének csak kisebb része szerepel egy-egy 
utódtaxonban. 

A 41. táblázatban szereplő csoportátlag eljárással (UPGMA) végzett klaszterelemzésben a klaszterek 
fokozatos összevonásakor az egyes objektumok (adatpontok, esetünkben utódtaxonok) súlya azonos, 
így a nagyobb létszámú klaszterek jelentősége nagyobb a klaszterek fokozatos párosításában. Ezzel 
szemben az egyszerű átlag módszer (WPGMA) esetén az összevonandó klaszterek súlya azonos. A 
vizsgált esetben, ahol a mintarendszerek (taxonok) történelmi írások, gyakran előfordul, hogy a 
taxonok egy csoportjában több taxon szerepel mint egy másikban, ezért a taxonok klaszterezése 
esetén célszerűbb a WPGMA vagy a klaszterek homogenitását optimalizáló Ward-módszer (41. 

táblázat) használata. Ak utódtaxonok "cg × "e méretű abj adatmátrixa alapján WPGMA-val 
létrehozott fenogramot bemutatja a 12. ábra, míg a Ward-módszerrel kapott fenogramot bemutatja a 
13. ábra; a számításokat a SYN-TAX 2000 szoftverrel végeztem [15]. 

 

12. ábra: Az utódtaxonok WPGMA-val számított fenogramja (abj-ből Sørensen–Dice-
különbözőséggel) 
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13. ábra: Az utódtaxonok Ward-módszerrel számított fenogramja (abj-ből Sørensen–Dice-
különbözőséggel) 

A 12. ábra és a 13. ábra által bemutatott két fenogram eltérő, de abban megegyeznek, hogy a CBR 
és az SR utódtaxonok állnak legközelebb egymáshoz. 

4.3. Jelszekvencia-osztályozás validálása többváltozós elemzéssel 

Kidolgoztam a hierarchikus klaszterezés alkalmazását jelszekvenciák összehasonlítására, és ennek 
alapján fenetikai összefüggések kimutatására. A vizsgált steppei népesség által használt 
mintarendszerekkel készült, fennmaradt és megfejtett jelszekvenciák (mint objektumok) hierarchikus 
klaszterezése eredményeként egy filogenetikai fát (fenogramot) kaptam, amelynek levelei a 
jelszekvenciák. A fa egy részfája holofiletikus csoportot képvisel, ha minden levele azonos 
mintarendszerbe tartozik (11. táblázat). A holofiletikus csoport magában foglalja a csoport 
legközelebbi közös elődjének valamennyi leszármazottján kívül magát a legközelebbi közös elődöt 
is, de ez utóbbi körülménynek a jelen elemzésben nincs szerepe. Az általam kidolgozott algoritmus 
lényege, hogy a fenogramban meghatározásra kerül a holofiletikus csoportokhoz tartozó 
levélobjektumnak az összes levélobjektumhoz képesti aránya. Megmutattam, hogy minél nagyobb 
arányban tartoznak egy adott osztályba tartozó jelszekvenciák egy vagy több holofiletikus csoportba, 
annál jobbnak minősíthető a jelszekvenciák előzetes (a priori) osztályozása, ami a vizsgált 
mintarendszerek esetén az ismert jelszekvenciák hagyományos besorolását jelenti az egyes 
mintarendszerekbe. 

A filogenetikai fa (esetünkben fenogram) l& levelei a vizsgálatba bevont objektumok (jelszekvenciák), 
jelölje ezek halmazát m; számuk |m| = � (� az objektumok száma);  � ∈ �1, … , ��. Legyen o0 a 
filogenetikai fa közbülső csúcsa (� = 1,2, …), amelyek halmazát jelölje a p vektor: o0 ∈ p. 

Az � objektum (jelszekvencia) a priori különböző qr osztályokba (mintarendszerekbe) van 
csoportosítva; az osztályok halmaza q, az osztályok száma |q|. Az osztályokba sorolás kizárólagos és 
teljes, vagyis qr ∩ qt = ∅ ∀qr, qt ∈ q esetén ( w, x ∈ �1, … , |q|�); m�qr� az előzetesen a qr osztályba 

sorolt l& levélobjektumok halmaza; m�qr� ⊆ m; és ∑ zm�qr�z|q|{() = |m|. Így igaz (10). 

$ zm�qr�z|q|
{() = � (10) 

Az m|�qr� a qr osztályhoz tartozó egyik holofiletikus csoport, ha ∀l& ∈ m|�qr� levél objektumra igaz, 

hogy ∃o0 ∈ p közbenső csomópont, amelytől ∀l& ∈ m|�qr� levél kevésbé különbözik mint bármely 
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más l0 ∉ m|�qr� levél a fán; �, � ∈ �1, … , ��; � = 1,2, … a qr osztályhoz tartozó különálló m|�qr� 

holofiletikus csoportok sorszáma; így m|�qr� ⊆ m�qr�. Az m|�qr� halmaz elemeinek száma zm|�qr�z. 
Bevezettem egy adott qr osztályhoz (mintarendszerhez) tartozó holofiletikus index (����) mértéket, 

ahol a ���� egy filogenetikai fán lévő objektumok qr osztályának azon részén alapul, amelyek egy 

(� = 1) vagy több (� > 1) különálló m|�qr� holofiletikus csoporthoz tartoznak: 

���� = ∑ zm|�qr�z�zm�qr�z ; m|�qr� ∩ m��qr� = ∅, ha � ≠ 8;  �, 8 = 1,2, … ;  w ∈ �1, … , |q|� (11) 

Az együttes holofiletikus index (JHI) az l& levélobjektumok halmazának azon részét jelöli, amelyek 
bármely qr osztályhoz tartozó m|�qr� holofiletikus csoportok valamelyikébe tartoznak: 

��� = ∑ ∑ zm|�qr�z�|q|{()∑ zm�qr�z|q|{() = ∑ ����� ∙ zm�qr�z�|q|{() �  (12) 

A ���� és a ��� a filogenetikai fát alkotó objektumoknak a q osztályozáshoz képesti elkülönültségét 

írja le. Ezen indexek értékkészletére igaz, hogy ���� , ��� ∈ �0,1� (w ∈ �1, … , |q|�). Ha a ���� vagy a ��� értéke közel 1, akkor ez alátámasztja az l& objektumok (� = 1, … , �) a priori osztályozását a qr ∈q osztályokba. 

Egy jelszekvencia akkor tartalmazza a legtöbb információt, ha a hozzá tartozó mintarendszer összes 
jellege legalább egyszer megtalálható benne. A valóságban azonban a rendelkezésre álló 
jelszekvenciák gyakran rövidek, ezért a jelszekvenciabeli jellegek száma igen változó. A kevesebb 
jelleget tartalmazó jelszekvenciák fontossága kisebb a többet tartalmazókkal szemben, ezért a 
jelszekvenciabeli jellegek számának figyelembe vételéhez bevezettem egy adott qr osztályhoz 
tartozó súlyozott holofiletikus indexet (�����). Legyen az _& jellegszám az l& jelszekvenciabeli 

jellegek száma, � ∈ �1, … , ��. Jelölje �|�qr� az m|�qr�, � = 1,2, …. holofiletikus csoportba tartozó, l& ∈ m|�qr� jelszekvenciákban lévő _& jellegszámok halmazát, vagyis _& ∈ �|�qr�. Jelölje _�� a qr 

osztályra jellemző jellegszámot, vagyis azon jellegek számát, amelyek legalább egyszer szerepelnek 
a qr osztályba tartozó l& ∈ m�qr� jelszekvenciák valamelyikében. Ezekután a ����� súlyozott 

holofiletikus indexet a következő kifejezéssel definiálom: 

����� = ∑ ∑ �|�qr��_�� ∙ zm�qr�z ;  � = 1,2, … ;  w ∈ �1, … , |q|�, (13) 

ahol ∑ �|�qr� jelöli �|�qr� halmazok (� = 1,2, …) elemeinek összegét. Hasonlóan, a súlyozott 

együttes holofiletikus indexet (����) meghatározza (14). 
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���� = ∑ ∑ ∑ �|�qr��|q|{()∑ �_�� ∙ zm�qr�z�|q|{() = ∑ ������ ∙ _�� ∙ zm�qr�z�|q|{()∑ �_�� ∙ zm�qr�z�|q|{()  (14) 

A jelszekvencia-csoportosítás igazolására általam kifejlesztett többváltozós elemzés folyamatábráját 
bemutatja a 14. ábra. 

 

14. ábra: A jelszekvencia-csoportosítást igazoló többváltozós elemzés fő lépései 

A különböző többváltozós elemzési módszerek összehasonlításából következtetések vonhatók le a 
jelszekvenciák adott csoportjainak előzetesen mintarendszerekbe történt osztályozásának 
helyességére. Két jelszekvencia összehasonlításakor egy-egy glifnek az egyes jelszekvenciákban 
(alaki értelemben vett) jelként (2. táblázat) való megléte nominális skálán mérhető jelleg, amely 
leírásának egyik módszere a bináris értékű számszerűsítés. Ekkor a jellegeknek bináris változók 
felelnek meg 0 és 1 felvehető értékkel, vagyis két jellegállapottal (bináris jelleg). Az objektumoknak 
(adatpontoknak) a bináris jellegekben való egyezése a 40. táblázatban megadott értékekkel írható le. 
Két jelszekvencia (objektum) közötti eltérést jelen vizsgálatban a Sørensen–Dice-különbözőség (51) 
méri. Az � = 57 jelszekvenciák filogenetikai fáit a WPGMA és az NJ algoritmussal számítottam ki, 
lásd 15. ábra, ill. 16. ábra. A filogenetikai fát WPGMA-val hozva létre ultrametrikus, NJ-vel 
kiszámítva pedig additív fa jön létre. Az egyes holofiletikus csoportok színjelölése: TR: kék, SHR: 
zöld, CBR narancs és SR: ibolya. A vizsgálat részletes leírása megtalálható [D6]-ban, a 
számításokhoz a Matlab keretrendszert alkalmaztam [22]. 
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15. ábra: A jelszekvenciák WPGMA (ultrametrikus) fája a holofiletikus csoportok jelölésével 
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16. ábra: A jelszekvenciák NJ (additív) fája a holofiletikus csoportok jelölésével 

A hierarchikus klaszterezés kiértékelését a 27. táblázat mutatja be, ahol a kofenetikus korrelációs 
együttható (CPCC) az (55) kifejezés alapján, a holofiletikus indexek pedig rendre a (11), (12), (13) 
és (14) kifejezés alapján kerültek kiszámításra. 

27. táblázat: A jelszekvenciák hierarchikus klaszterezéssel kapott fenogramjainak minősítése 

 CPCC HITR WHITR HISHR WHISHR HICBR WHICBR HISR WHISR JHI WJHI 

WPGMA 0,9005 1,000 0,463 1,000 0,400 0,429 0,214 0,733 0,189 0,860 0,337 
NJ - 1,000 0,463 1,000 0,400 0,571 0,239 0,800 0,198 0,895 0,341 
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A 27. táblázatban az 1-hez közeli CPCC érték a WPGMA klaszterezés kiváló minőségét jelzi. A 27. 

táblázatban ���5 = ��V�5 = 1, ami igazolja a TR és SHR mintarendszerekhez kapcsolódó 
jelszekvenciák hagyományos osztályozásának helyességét. A ��W�5 és ��V5 értékek viszont 
alacsonyabbak, ami a CBR és SR mintarendszerekhez tartozó jelszekvenciák előzetes osztályozásnak 
bizonytalanságát jelenti. A WHI értékek jóval kisebbek a megfelelő HI értékeknél, aminek az az oka, 
hogy a legtöbb számításba vett jelszekvencia csak egy részét (gyakran csak töredékét) tartalmazza az 
összes, adott qr mintarendszerhez tartozó, számításba vett jelszekvencia együttesében található _�� 

jellegszámnak. Megfigyelhető továbbá, hogy mind a WPGMA, mind az NJ klaszterezésnél ��W�5 <��V5, míg ���W�5 > ���V5. Ez azt mutatja, hogy az SR mintarendszerhez tartozó és holofiletikus 
csoportot alkotó jelszekvenciák az adott mintarendszerhez tartozó jelszekvenciákra összességében 
jellemző _V5 jellegszámhoz képest egyenként kevesebb jelleget tartalmaznak mint a CBR 
mintarendszerhez tartozó és holofiletikus csoportot alkotó jelszekvenciák az _W�5 jellegszámhoz 
képest. Ez a WHI mint a jelszekvenciák információtartalmát minősítő mérték jelentőségét bizonyítja, 
hiszen a jelszekvenciák egy halmazának olyan tulajdonságát mutatja ki, amelyet a HI nem vesz 
figyelembe. Továbbá az a tény, hogy mind a WPGMA, mind az NJ esetén ugyanazt a viszonyt mutatja 
a megfelelő HI és WHI értékek összehasonlítása, ezen mérőszámok egyetemes használhatóságát 
támogatja. Megjegyzendő, hogy nagy és hasonló méretű jelszekvenciák esetén a megfelelő HI és WHI 
értékek egybeeshetnek. 

A jelszekvenciák 57 × 119-es objektum–jelleg adatmátrixára a 14. ábra szerinti algoritmus alapján 
főkomponens-analízist (PCA, 41. táblázat) alkalmaztam a nem korrelált főkomponensek kinyerésére, 
euklideszi távolság (52) használatával. A főkomponensek az � = 57 objektumból és "e = 119 
jellegből álló eredeti objektum–jelleg adatmátrix variancia–kovariancia mátrixának sajátvektorai. A 
főkomponensek olyan irányok a jellegek által alkotott "e-dimenziós térben, amelyek megadják, hogy 
az egyes objektumokhoz tartozó jellegértékeknek melyik irányban a legnagyobb az átlagostól való 
eltérése; vagyis az egyes főkomponenseknek az "e-dimenziós térben az objektumokat jelölő pontokra 
illeszkedő "e-dimenziós ellipszoid egy-egy tengelye felel meg; amely annál hosszabb, minél nagyobb 
az objektumoknak az adott főkomponens menti varianciája. A sajátvektorhoz tartozó sajátérték és a 
sajátértékek összegének hányadosa megadja a sajátvektor képviselte varianciát. A PCA-beli három 
legnagyobb sajátértékhez tartozó főkomponenst bemutatja a 28. táblázat. A két legnagyobb 
sajátértékű főkomponensen kívüli főkomponensek a teljes varianciának csak kis részét képviselik, 
ezért figyelmen kívül hagyhatók. 

28. táblázat: A legnagyobb varianciájú PCA főkomponensek 

Főkomponens (sajátvektor) Sajátérték Variancia [%] 

Első 3,4590 25,4279 
Második 2,3994 17,6381 

Harmadik 0,8458 6,2177 

 

A 2D PCA eredményét bemutatja a 17. ábra, az elemzés a variancia–kovariancia mátrixot alkalmazta. 
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17. ábra: A jelszekvenciák mint objektumok ordinációjának 2D szórásdiagramja 

A szórásdiagram egyértelmű elkülönülést mutat a TR és az SHR jelszekvenciák mint objektumok 
között, míg a CBR és SR objektumok nagyrészt differenciálatlanok maradnak. Ez arra utal, hogy a 
jelszekvenciák TR vagy SHR a priori besorolása pontos és megalapozott, míg a CBR és SR 
mintarendszerekhez tartozó jelszekvenciák elkülönülése bizonytalan. Így a holofiletikus indexek és a 
PCA által nyújtott eredmények összhangban állnak. A jelszekvencia-csoportosítást igazoló 
többváltozós elemzés általánosítható úgy, hogy magába foglalja az evolúciós tulajdonságokkal 
rendelkező különböző típusú mintarendszereket és az ezekből képzett jelszekvenciákat. Hasonló 
eredményeket kaptam PCA helyett PCoA alkalmazásával (41. táblázat), az utóbbinál akár euklideszi 
távolságot (52), akár Sørensen–Dice-különbözőséget (51) használva. 
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5. Evolúciós vizsgálatok 

5.1. Szukcesszív elimináción alapuló analízis 

A taxonok �̀  kiterjesztett fenetikai modellje önmagában alkalmas az utódtaxonokra vonatkozó 
fenetikai kiértékelésre; azonban a �̀  ennél többet, nevezetesen az utódtaxonok evolúciójáról is 
tartalmaz információkat. Felismertem, hogy a �̀  további kiértékelésével összefüggéseket lehet 
feltárni az utódtaxonok és az elődtaxonok közötti kapcsolatról. Ez magában foglalja a tényleges 
elődtaxonok meghatározását, mivel a �̀  kiterjesztett fenetikai modellben lévő elődtaxonok (a [D1] 
közleménybeli modellnél számuk "ch = 26) a különböző eredetmodellekben csak javasolt elődök. 
Megjegyzendő, hogy a �̀  nem tartalmaz elég információt az elődtaxonok egymás közötti fenetikai 
vagy leszármazási kapcsolataira; így a �̀ -ből csak az utódtaxonok közvetlen leszármazására 
vonatkozó adatok nyerhetők ki. 

A vizsgált utódtaxonok egy-egy jellegéhez (SFG-hez) tartozó lehetséges elődjellegek 
meghatározására a különböző evolúciós megfontolások (OM-ek) alapján elkészített kiterjesztett 
fenetikai modell (�̀ ) nem egyértelmű a lehetséges elődjellegekre és a hozzájuk tartozó elődtaxonokra 
nézve, mivel a modellt alkotó SFG-k egy része több elődtaxonhoz tartozó elődjelleget tartalmaz. 
Ennek az egyik oka az, hogy az SFG-kben több, alternatív OM szerepel, amelyek eltérő evolúciós 
hátteret (technológiai, időbeli, térbeli stb. adatokat) írnak le, és az ugyanazon SFG-ben lévő OM-ek 
általában eltérő elődtaxonhoz tartozó elődjelleget tartalmaznak. A �̀ -nek a lehetséges elődtaxonok 
szempontjából való nem egyértelműségének a másik oka az, hogy egy SFG-ben OM-enként is 
gyakran egynél több lehetséges elődtaxonban szerepel olyan jelleg, amely megfelelhet az adott SFG-
beli utódjelleg elődjének. 

Kidolgoztam a �̀  kiterjesztett fenetikai modellre alkalmazható evolúciós analízis módszereket (vö. 
32. táblázat), amelyek célja leszármazási összefüggések feltárása az utódtaxonok és az elődtaxonok 
kapcsolatáról. Ennek részeként bevezettem a szukcesszív elimináció fogalmát, amely az evolúciós 
elemzéshez szükséges olyan jellegkiválasztás, amelyik általános elvek alapján, adatvezérelten 
meghatározza a kiterjesztett fenetikai modellben közvetetten meglévő evolúciós adatokat. A 
szukcesszív elimináció eredményét egyrészt elődanalízissel, másrészt kladisztikai elemzéssel 
értékelem ki. Az elődanalízis az utódtaxonok elődeit határozza meg az evolúció menetének 
felderítése nélkül, míg a kladisztikai analízis az utódtaxonok evolúciós elágazási sorozatát határozza 
meg. Az elődanalízis eredménye az általam bevezetett taxonspektrum, illetve csoportspektrum; a 
kladisztikai analízis eredménye pedig a kladogram. A taxonspektrum és a csoportspektrum egy 
utódtaxon jellegeinek a biztos elődtaxonok, illetve elődtaxoncsoportok szerinti megoszlását 
ábrázolja, vagyis azt, hogy egy utódtaxon jellegei közül mennyi származik adott modell alapján 
valamelyik elődtaxonból, illetve elődtaxoncsoportból. A �̀  evolúciós kiértékelését összefoglalja a 
18. ábra, a különböző típusú analízisek a következőkben kerülnek ismertetésre. 
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18. ábra: A kiterjesztett fenetikai modell evolúciós elemzése 

A példánkban szereplő �̀  kiterjesztett fenetikai modelljében szereplő "e=119 SFG-ből azok 
értékelhetők ki a legegyszerűbben, amelyek valamilyen szempontból egyértelműek; pl. amelyek csak 
egyetlen elődtaxont tartalmaznak. Azonban ezek a �̀ -beli összes SFG-nek csak töredékét jelentik, 
így ha csak ezekre alapoznánk az evolúciós elemzést, akkor jelentősen csökkentenénk a modell 
adatgazdagságát, vagyis a felhasznált SFG-k számát. A kiértékeléskor figyelembe vehető SFG-k 
számának növelése érdekében számításba vettem, hogy az SFG-k egy részénél szereplő elődtaxonok 
(valójában csak elődtaxon-jelöltek) vagy közeli rokonai egymásnak, vagy egy korban és egy 
térségben használt, összefüggő technológiai közegből származnak. Így a bennük található 
elődjellegek hasonlók lehetnek, és ezért bizonytalan, hogy ezen elődtaxonok közül melyik a tényleges 
előd. Az elvégzett vizsgálatokban egy-egy elődtaxoncsoportbeli taxonok jellegei annyira hasonlók 
lehetnek egymáshoz, hogy nehéz megkülönböztetni, hogy egy utódtaxon melyik elődtaxonból vett át 
egy bizonyos jelleget. Ezért gyakran célszerű az elődtaxonként szóba jöhető és egymáshoz hasonló 
taxonokat csoportba foglalni. Ilyen elődtaxoncsoportok a vizsgált alkalmazásban pl. arám, középiráni 
és bráhmi. Ha nem elődtaxonokat, hanem hasonló jellegekkel rendelkező elődtaxonok csoportjait 
keressük a �̀  kiértékelésekor, akkor az egyértelmű SFG-k száma nő azon SFG-kkel, amelyekben 
ugyan egynél több elődtaxon szerepel, de azok ugyanabba az elődtaxoncsoportba tartoznak. 

Az elődtaxoncsoportok használatának járulékos előnye, hogy ezzel kezelhetővé válik az az eset is, 
amikor a ténylegesen végbement evolúcióban egy jellegátvitel nem pontosan azokból a taxonokból 
történt, amelyeket manapság önálló elődtaxonként ismer a szakirodalom, hanem ezek valamilyen, 
jelenleg ismeretlen átmeneti formájából. Ilyenkor az elődtaxoncsoportban lévő elődtaxonok jellegei 
csak közelítik a feledésbe merült hajdani tényleges elődjellegeket. 

Megjegyzendő, hogy az elődtaxoncsoportok használatával a modell felbontása, vagyis az elődként 
együtt kezelt mintarendszerek számának reciproka jellemzően csökken, hiszen az elődtaxon egyetlen 
mintarendszer, míg egy elődtaxoncsoportban általában több mintarendszer található. Így az 
elődtaxoncsoportokat használó fenetikai modell kiértékelésekor elvileg nem kerülhet 
meghatározásra, hogy egy elődtaxoncsoportból melyik elődtaxon a tényleges előd. 

Meghatároztam a szűrt fenetikai modell fogalmát, amelynek lényege, hogy a taxonok egy fenetikai 
modelljében szereplő SFG-k egy részét figyelmen kívül hagyva (jellegkiválasztás) valamilyen 
szempontból előnyösebb fenetikai modell kapható. A taxonok szűrt fenetikai modelljének 
utódtaxonokra vonatkozó része az utódtaxonok egyszerű fenetikai modellje, amely csak annyiban 
különbözik a �̀ -ből közvetlenül képzett egyszerű fenetikai modelltől, hogy kevesebb SFG-t 
tartalmaz. Így rosszabb ugyan az adatgazdagsága, de csak azokat az SFG-ket tartalmazza, amelyek 
eredete valamilyen értelemben biztos. Emiatt az utódtaxonok egymás közötti viszonyainak leírására 
nézve a szűrt fenetikai modellből képzett egyszerű fenetikai modell pontosabb lehet mint a �̀ -ből 
közvetlenül képzett egyszerű fenetikai modell. 

Taxonok kiterjesztett fenetikai modellje (�̀ ) 

Taxonspektrum Csoportspektrum Kladogram 

Jellegkiválasztás: szukcesszív elimináció 

Kiértékelés: elődanalízis Kiértékelés: kladisztikai analízis 
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A szűrt fenetikai modell kiértékelhető elődanalízissel, ekkor az utódtaxonok mellett az elődtaxonokat 
is figyelembe vesszük. Az elődanalízis előnye, hogy ezzel adatok nyerhetők az utódtaxonok 
eredetéről. Az elődanalízisben megvizsgálom, hogy a szűrt fenetikai modellben lévő SFG-kből hány 
származik egy-egy elődtaxonból vagy elődtaxoncsoportból. Ennek a kiértékelésnek az eredménye a 
taxonspektrum, illetve a csoportspektrum. Ezek megmutatják, hogy egy utódtaxon jellegei közül 
mennyi származik egy adott modell alapján valamelyik elődtaxonból, illetve elődtaxoncsoportból. A 
taxonspektrum, illetve a csoportspektrum létrehozásának feltételeit bemutatja a 29. táblázat. 

29. táblázat: Az elődanalízis végrehajtásának feltételei 

Elődanalízis típusa Végrehajthatóság feltétele 

Taxonspektrum 
számítása 

A kiértékelendő fenetikai modellben csak egyetlen elődtaxont tartalmazó 
SFG-k szerepelnek. 

Csoportspektrum 
számítása 

A kiértékelendő fenetikai modellben csak egyetlen elődtaxoncsoportba 
tartozó elődtaxonokat tartalmazó SFG-k szerepelnek. 

 

Ha a 29. táblázatbeli feltételek nem teljesülnek, vagyis a fenetikai modell (pl. a kiindulási �̀ ) nem 
egyértelmű az elődtaxonokra vagy elődtaxoncsoportokra nézve, akkor először egy feldolgozási 

operátorral a kiindulási fenetikai modellből létre kell hozni olyan szűrt fenetikai modellt, amelyet 
azután ki lehet értékelni taxonspektrummal vagy csoportspektrummal. 

A feldolgozási operátorokban különböző kiértékelési stratégiáknak nevezett általános elveket 
valósítottam meg, amelyek minden általam vizsgált mintarendszerre alkalmazhatók. Az eddigiekben 
alkalmazott kiértékelési stratégiákat és az azokat megvalósító feldolgozási operátorokat összefoglalja 
a 30. táblázat. A kiértékelési stratégiákat megvalósító feldolgozási operátorok közül az Uc és U� célja 
elődtaxonokra, illetve elődtaxoncsoportokra nézve egyértelmű fenetikai modell létrehozása. A 
további kiértékelési stratégiákhoz tartozó feldolgozási operátorok egyéb szempontok szerint szűrik 
azt a fenetikai modellt, amely bemeneti argumentumukként szolgál, és általában nem eredményeznek 
egyértelmű fenetikai modellt. Így a kimenetükre legtöbbször alkalmazni kell még az U�-t vagy az U�-
t azért, hogy elődtaxonra vagy elődtaxoncsoportra nézve egyértelmű SFG-ket tartalmazó szűrt 
fenetikai modellt kapjunk. 

30. táblázat: Kiértékelési stratégiák 

Kiértékelési stratégia neve 
(zárójelben a feldolgozási 

operátora) 
Kiértékelési stratégia leírása 

Elődtaxonokra nem 
egyértelmű SFG-k 
eliminációja (Uc) 

A fenetikai modellből azon SFG-k kihagyása, amelyekben egynél 
több elődtaxon található (vö. 29. táblázat). 

Elődtaxoncsoportokra nem 
egyértelmű SFG-k 
eliminációja (U�) 

A fenetikai modellből azon SFG-k kihagyása, amelyekben egynél 
több elődtaxoncsoport található (vö. 29. táblázat). 
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Kiértékelési stratégia neve 
(zárójelben a feldolgozási 

operátora) 
Kiértékelési stratégia leírása 

Valószínűtlen 
elődtaxoncsoportok 
eliminációja (Uh��P) 

Ha egy elődtaxoncsoport egy kiterjesztett fenetikai modellben 
egyetlen SFG-ben sem egyedüli (alternatív lehetőségek nélküli) 
elődtaxoncsoport, akkor a bele tartozó elődtaxonok bizonyára nem 
valódi elődei a vizsgált utódtaxonoknak, hanem csak homopláziák 
miatt kerültek be a kiterjesztett fenetikai modellbe, ezért elhagyhatók 
abból. A hozzá tartozó feldolgozási operátor jelében szereplő ancG az 
elődtaxoncsoportra (ancestor taxon group) utal. 

Valószínűtlen elődtaxonok 
eliminációja (Uh���) 

Ha egy elődtaxon egy kiterjesztett fenetikai modellben egyetlen SFG-
ben sem egyedüli (alternatív lehetőségek nélküli) elődtaxon, akkor 
bizonyára nem valódi elődje a vizsgált utódtaxonnak, hanem csak 
homopláziák miatt került be a kiterjesztett fenetikai modellbe, ezért 
elhagyható abból. A hozzá tartozó feldolgozási operátor jelében 
szereplő ancT az elődtaxonra (ancestor taxon) utal. 

Elődtaxoncsoportok 
rekonfigurációja (U�`�f�e) 

Az elődtaxoncsoportok módosításával létrehoz egy rekonfigurált 
fenetikai modellt az érintett elődjellegek hasonlósága alapján. Ez azt 
jelenti, hogy ha eltérő elődtaxoncsoportokban szereplő elődtaxonok 
fenetikai modellben szereplő jellegei hasonlók, akkor érdemes ezeket 
egy közös elődtaxoncsoportba helyezni, mivel a hasonló elődjellegek 
közül csak az adott jelleg vizsgálatával általában nem lehet eldönteni, 
hogy melyik elődjelleg a tényleges elődje egy adott utódjellegnek. 

Tamgák valószínű 
hatásának kigyűjtése 

(Uch��h) 

A vizsgált fenetikai modellből azon SFG-k kihagyása, amelyekben a 
„glifilleszkedés csak tamgával” modellparaméter (26. táblázat) nem 1. 
Az így kapott fenetikai modellben csak olyan SFG-k maradnak, 
amelyekben a tamgák hatása valószínűsíthető. 

Egy fülkére korlátozás 
(U�&��`) 

A vizsgált fenetikai modellből azon SFG-k kihagyása, amelyekben 
szereplő jellegek nem egy adott ökológiai fülkében (niche) jöttek létre. 

 

Az SFG-kben leírt egyes elődtaxonoktól vagy elődtaxoncsoportoktól származó jellegfejlődés térben 
vagy időben esetenként elkülönülten mehetett végbe. A fenetikai modellből elhagyva azon 
utódjellegeket (SFG-ket), amelyek nem egy adott elődtaxontól vagy elődtaxoncsoporttól származnak, 
létrehoztam a redukált fenetikai modellt, amely egy bizonyos elődtaxonhoz vagy 
elődtaxoncsoporthoz köthető térségre vagy időszakra vonatkozó szűkített fenetikai modell. A 31. 

táblázat összefoglalja a különböző fenetikai modelleket. 
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31. táblázat: A különböző típusú fenetikai modellek összehasonlítása 

Modell Leírás 

Taxonok 
kiterjesztett 

fenetikai modellje 

(�̀ ) 

Az utódtaxonok és az elődtaxonok fenetikai összehasonlításán, továbbá 
evolúciós megfontolásokon (OM-ek) alapuló szöveges adatbázis. A jellegek 
kiválasztása alternatív evolúciós megfontolásokon alapul, amelyek 
megfelelőségéről nincs döntés, hanem mindegyikük szerepel a modellben. 
Előnye a homopláziák hatékony kiszűrése, hátránya a többértelműsége, mivel 
egy SFG-n belül egy utódjelleghez több alternatív elődjelleg is tartozhat, 
amelyek közül a modell önmagában nem dönti el, hogy melyik írja le a 
ténylegesen végbement evolúciós folyamatot. A �̀  egy 3D bináris taxon–
jelleg–eredetmodell adatmátrixszal adható meg. 

Taxonok szűrt 

fenetikai modellje 

A �̀  részhalmaza; valamilyen feltételezésből adódóan az elődtaxonok és az 
elődjellegek egy részének kihagyásával jön létre. Az SFG-kbeli alternatív 
eredetmodellekből eredő bizonytalanságot kiküszöböli a kevésbé valószínű 
leszármazási lehetőségek kizárásával. Az előfeltételezésektől (30. táblázat) 
függően többféle lehet. Előnye, hogy egyértelmű vagy legalább egyértelműbb 
mint a �̀ . Továbbá csökkenti azon hibák lehetőségét, amelyek az egyes SFG-
kbeli alternatív OM-ek esetleges helytelen kiválasztásából adódnának. 
Hátránya, hogy a �̀ -ben szereplő SFG-knek csak egy részhalmazát tartalmazza, 
amely csökkent adatgazdagságot jelent. Leírható egy 3D bináris taxon–jelleg–
eredetmodell adatmátrixszal, és a következő feldolgozási operátorokkal (30. 

táblázat) hozható létre: Uc, U�, Uh��P és Uh���. 

Taxonok 
rekonfigurált 

fenetikai modellje 

Egy fenetikai modellből nyerhető úgy, hogy az elődtaxonok átcsoportosítása 
akként módosul, hogy ezzel növekszik a fenetikai modell adatgazdagsága, 
vagyis az egyértelmű elődtaxoncsoporttal rendelkező SFG-k száma. Egy 3D 
bináris taxon–jelleg–eredetmodell adatmátrixszal írható le, és az U�`�f�e 
feldolgozási operátorral (30. táblázat) hozható létre. 

Taxonok redukált 

fenetikai modellje 

Olyan SFG-k kiválasztásával jön létre, amelyek az elődtaxonok azon 
csoportjától származnak, amelyek hatása az utódtaxonokra a többi elődtaxontól 
térben vagy időben elkülöníthető. Egy 3D bináris taxon–jelleg–eredetmodell 
adatmátrixszal írható le, és az U�&��` vagy az Uch��h feldolgozási operátorral 
(30. táblázat) hozható létre. 

Utódtaxonok 

egyszerű fenetikai 

modellje 

Az utódtaxonok fenetikai összehasonlítása a lehetséges elődtaxonok 
figyelembe vétele nélkül az SFG-k (jellegek) alapján; leírható egy 2D bináris 
taxon–jelleg adatmátrixszal. Létrehozható közvetlenül, vagy közvetetten a 
taxonok kiterjesztett, szűrt, rekonfigurált vagy redukált fenetikai modelljéből 
úgy, hogy csak az utódtaxonok kerülnek figyelembevételre. Az egyszerű 
fenetikai modell előnye a viszonylagos egyszerűsége, hátránya pedig az, hogy 
észrevétlenül marad a homopláziáknak való kitettsége. A szokásos fenetikai 
elemzési módszerekkel kiértékelhető, pl. hierarchikus klaszterezéssel fenogram 
nyerhető belőle. 

 

A szukcesszív elimináció folyamatábráját bemutatja a 19. ábra. A szukcesszív elimináció 
adatvezérelt, mert minden egyes lépését az alkalmazott kiértékelési stratégiák mellett az adatszerkezet 
határozza meg, és nem befolyásolják az egyes SFG-kre vonatkozó egyedi megfontolások. 
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Lépésenként az alternatív lehetőségek közül kiválasztja azokat, amelyek az utódtaxonok fejlődésében 
leginkább szerepet játszottak. 

 

19. ábra: A szukcesszív eliminációs eljárás és a kiértékelési lehetőségek 

A kiterjesztett fenetikai modell alapján, a szukcesszív elimináció segítségével elvégezhető elemzési 
típusokat összehasonlítja a 32. táblázat. 

32. táblázat: A kiterjesztett fenetikai modell alapján elvégezhető elemzések 

Elemzésnév Elemzés alapja Eredmény 

fenetikai analízis 
egyszerű fenetikai 

modell 
fenogram 

evolúciós 
analízis 

elődanalízis szűrt fenetikai modell 
taxonspektrum vagy 

csoportspektrum 

kladisztikai 
analízis 

redukált fenetikai 
modell 

kladogram 

 

Ha az Uc feldolgozási operátort (30. táblázat) az eredeti �̀ -re alkalmazzuk, akkor az eredmény az 
elődtaxonokra egyértelmű �f�`� szűrt fenetikai modell lesz (15). 

�f�`� = Uc�̀  (15) 

Az Uc feldolgozási operátor ugyan elődtaxonokra nézve egyértelmű SFG-ket tartalmazó szűrt 
fenetikai modellt eredményez, de ennek ára, hogy az eredményül kapott �f�`� az eredeti, �̀ -hez 

Gépi tanulási 
eszközök 

Jellegtervezés Technológiai, paleográfiai és 
földrajzi adatok 

Taxonok kiterjesztett 
fenetikai modellje 

(�̀ ) 
Kiértékelési stratégiák, magukban 
foglalva a minimális entrópia elvet 

Taxonok szűrt 
fenetikai modelljei a �̀  iteratív 

kiértékeléséből 

Fenogram 

Utódtaxonok 
taxon–jelleg 
adatmátrixa 

Taxonok 
rekonfigurált 

fenetikai modellje 

Kladogram Csoportspektrum Írásspektrum 

Taxonok redukált 
fenetikai modellje 
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képest sokkal kevesebb SFG-t tartalmaz, így annak adatgazdagsága kisebb a �̀  adatgazdagságánál. 
Nevezetesen, a példánkban a �̀  összesen "e = 119 SFG-t tartalmazott, míg a �f�`� SFG-inek száma 
csak "e,f�`� = 45 (33. táblázat). Azon SFG-k nem szerepelnek a �f�`�-ben, amik esetében nem 
egyértelmű, hogy a hozzájuk tartozó utódjelleg melyik elődtaxon melyik jellegéből (mint 
elődjellegből) származik. 

A �f�`� fenetikai modell reprezentációja az "c × "e,f�`� méretű a��b  taxon–jelleg adatmátrix. Az a��b -ből képezhető az utódtaxonok "cg számú taxonspektruma, amelyet az �"ch + 1� × "cg méretű ¡��b ¢  elődtaxon–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az ¡��b ¢  felső indexében szereplő t a 
taxonspektrumra utal. Az "ch számú elődtaxon mellé feltételezett elődtaxonként beszámítom az 
utódtaxonok hipotetikus közös elődtaxonát (HTU), vö. (9) előtti leírást. Az ¡��b ¢  spektrummátrix 
egy 8f�`�c &,0 elemét (16) szerint számítom ki, ahol � = 1, … , �"ch + 1� a spektrum összetevőit 

(elődtaxonokat), az � = 1, … , "cg az utódtaxonokat jelöli. A (16) azt írja le, hogy az a��b -nek 
elődtaxononként csak azon SFG-khez tartozó elemeit összegzem, amely SFG-knél az éppen vizsgált 
utódtaxon rendelkezik az adott SFG-beli jelleggel. 

8f�`�c &,0 = $ �:f�`�'£¤Y&,4¥:f�`�0,4 = 1�'¦,§¨©ª
4()  (16) 

A példánkból számított ¡��b ¢  spektrummátrix által meghatározott taxonspektrumokat bemutatja a 
20. ábra. 

 

20. ábra: �f�`� alapján az egyes utódtaxonok taxonspektrumai (csak azon elődtaxonok szerepelnek 
az ábrán, amikhez nullánál nagyobb érték [SFG-szám] tartozik) 

A �f�`� adatgazdagságát korlátozza az, hogy számos �̀ -beli SFG-hez tartozó utódjellegről nem lehet 
megállapítani, hogy egy elődtaxoncsoportba tartozó elődtaxonok közül melyikből származik, mivel 
az ezekben szereplő potenciális elődjellegek hasonlóak egymáshoz. Így az érintett SFG-k több, 
egymáshoz hasonló elődtaxont is tartalmaznak, emiatt az adott SFG-k nem egyértelműek az 
elődtaxonokra nézve, ezért a �f�`�-ben nem szerepelnek. A �f�`� adatgazdagsága növelhető, ha a 
vizsgálatot elődtaxonok helyett elődtaxoncsoportokra végezzük. Ekkor azok az SFG-k egyértelművé 
válnak, amelyekben lévő elődtaxonok azonos elődtaxoncsoportba tartoznak: 

�f�`P = U��̀  (17) 
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A �f�`P-be tartozó SFG-k száma ezzel nőtt, a példákban 52-re, ami jobb adatgazdagság mint a �f�`� 
esetén. A �f�`P fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,f�`Ph + 1� × "e,f�`P méretű a��b« 
taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol a példánkban "�,f�`Ph + 1 = 9 (elődtaxoncsoportok "�,f�`Ph  
száma kiegészítve az utódtaxonok hipotetikus közös elődtaxonával) és "e,f�`P = 52 (33. táblázat). 
Megjegyzendő, hogy az a��b« első "cg sora az utódtaxonokat tartalmazza, s az alatt következnek az 
egyes taxoncsoportok. Az a��b«-ből képezhető az utódtaxonok "cg számú csoportspektruma, amelyet 
az �"�,f�`Ph + 1� × "cg méretű ¡��b«C  elődtaxoncsoport–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. 
Az ¡��b«C  felső indexében szereplő g a csoportspektrumra utal; az "�,f�`Ph  számú elődtaxoncsoport 
mellé önálló taxoncsoportként beszámítom az utódtaxonok hipotetikus közös elődtaxonát (HTU). Az ¡��b«C  spektrummátrix egy 8f�`P� &,0 elemét (18) szerint számítom ki, ahol � = 1, … , �"�,f�`Ph + 1� a 

spektrum egyes összetevőit (elődtaxoncsoportok és a HTU), az � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat 
jelöli. A (18) azt írja le, hogy az a��b«-nek elődtaxoncsoportonként csak azon SFG-khez tartozó 
elemeit összegzem, amely SFG-knél a vizsgált utódtaxon rendelkezik az adott SFG-beli jelleggel. 

8f�`P� &,0 = $ �:f�`P'£¤Y&,4¥:f�`P0,4 = 1�'¦,§¨©L
4()  (18) 

A példánk esetében számított ¡��b«C  csoportspektrumokat bemutatja a 21. ábra. 

 

21. ábra: �f�`P alapján az egyes utódtaxonok csoportspektrumai (csak azon elődtaxoncsoportok 
szerepelnek az ábrán, amikhez nullánál nagyobb érték tartozik) 

A szukcesszív elimináció (19. ábra) következő lépéseként figyelembe veszem azt a kiértékelési 
stratégiát, miszerint az olyan elődtaxoncsoportok, amelyek egyetlen SFG-ben sem egyediek, 
valószínűleg csak a véletlen hasonlóság alapján jelentek meg a fenetikai modellben, ezért 
eliminálhatók (30. táblázat). Az ehhez tartozó feldolgozási operátor az Uh��P. Kiindulva az eredeti �̀ -ből, (19) szerint előállítható a taxonok �h��P-nak nevezett szűrt fenetikai modellje (31. táblázat), 

amelyből kimaradtak a valószínűtlen elődtaxoncsoportokba tartozó taxonok, így a �̀ -beli "c helyett 
a �h��P-ben csak "c,h��P ≤ "c számú taxon szerepel, lásd (20). 

�h��P = Uh��P�̀  (19) 

"c,h��P = "cg + "c,h��Ph + 1, (20) 
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ahol "c,h��Ph  a �h��P-ben szereplő lehetséges elődtaxonok száma. A �h��P szűrt fenetikai modell 
reprezentációja egy "c,h��P × "e méretű a¬�q« taxon–jelleg adatmátrix, vagyis a �h��P-ben az SFG-
k száma megegyezik a �̀ -beli SFG-k számával; példánk esetén "e = 119 és "c,h��P = 22, ami "cg =4 utódtaxonból, "c,h��Ph = 17 elődtaxonból és a hipotetikus közös elődtaxonból áll össze (20) szerint. 

Az Uh��P feldolgozási operátor általában nem hoz létre az elődtaxonokra vagy az 
elődtaxoncsoportokra egyértelmű SFG-ket, ezért a �h��P-re alkalmazni kell az Uc és U� feldolgozási 
operátorokat (vö. 29. táblázat), amelyek az elődtaxonokra, illetve az elődtaxoncsoportokra 
egyértelmű fenetikai modelleket eredményeznek, lásd (21) és (22). A kapott �f�`�­��P és �f�`P­��P 
fenetikai modellek adatgazdagsága jobb lehet az előzőknél (33. táblázat). 

�f�`�­��P = Uc�h��P (21) 

�f�`P­��P = U��h��P  (22) 

A �f�`�­��P szűrt fenetikai modell reprezentációja egy "c,h��P × "e,f�`�­��P méretű a��b ®�q« 
taxon–jelleg adatmátrix, ahol a példánkban "e,f�`�­��P = 61. Az a��b ®�q«-ből képezhető az 
utódtaxonok "cg számú taxonspektruma, amelyet az �"c,h��Ph + 1� × "cg méretű ¡��b ®�q«¢  
elődtaxon–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az ¡��b ®�q«¢  spektrummátrix egy 8f�`�­��Pc &,0 elemét (23) szerint számítom ki, ahol � = 1, … , �"c,h��Ph + 1� a spektrum egyes 

összetevőit (elődtaxonokat), az � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli, vö. (20). A (23) azt írja 
le, hogy az a��b ®�q«-nek elődtaxononként csak azon SFG-khez tartozó elemeit összegezzük, amely 
SFG-knél az éppen vizsgált utódtaxon rendelkezik az adott SFG-beli jelleggel. 

8f�`�­��Pc &,0 = $ �:f�`�­��P'£¤Y&,4¥:f�`�­��P0,4 = 1�'¦,§¨©ª¯¨°L
4()  (23) 

A példánkból számított ¡��b ®�q«¢  spektrummátrix által meghatározott taxonspektrumokat bemutatja 
a 22. ábra. 

 

22. ábra: Az egyes utódtaxonoknak a �f�`�­��P alapján létrehozott taxonspektrumai (csak azon 
elődtaxonok szerepelnek az ábrán, amikhez nullánál nagyobb érték tartozik) 
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A �f�`P­��P szűrt fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,f�`P­��Ph + 1� × "e,f�`P­��P 
méretű a��b«®�q« taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol "�,f�`P­��Ph  elődtaxoncsoport szerepel, "�,f�`P­��Ph ≤ "�,f�`Ph . A példánkban "�,f�`P­��Ph + 1 = 7 és "e,f�`P­��P = 72 (33. táblázat). Az a��b«®�q«-ből képezhető az utódtaxonok "cg számú csoportspektruma, amelyet az �"�,f�`P­��Ph +1� × "cg méretű ¡��b«®�q«C  elődtaxoncsoport–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az "�,f�`P­��Ph  számú elődtaxoncsoport mellé önálló taxoncsoportként beszámítom a hipotetikus közös 

elődtaxont (HTU). Az ¡��b«®�q«C  spektrummátrix egy 8f�`P­��P� &,0 elemét (24) szerint számítom ki, 

ahol � = 1, … , �"�,f�`P­��Ph + 1� a spektrum egyes összetevőit (elődtaxoncsoportok és a HTU), az � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli. A (24) azt írja le, hogy az a��b«®�q«-nek 
elődtaxoncsoportonként csak azon SFG-khez tartozó elemeit összegezzük, amely SFG-knél az éppen 
vizsgált utódtaxon rendelkezik az adott SFG-beli jelleggel. 

8f�`P­��P� &,0 = $ �:f�`P­��P'£¤Y&,4¥:f�`P­��P0,4 = 1�'¦,§¨©L¯¨°L
4()  (24) 

Példánkból számított ¡��b«®�q«C  spektrummátrix által meghatározott csoportspektrumokat bemutatja 
a 23. ábra. 

 

23. ábra: Az egyes utódtaxonoknak a �f�`P­��P alapján létrehozott csoportspektrumai 

A szukcesszív elimináció (19. ábra) következő lépéseként abból indulok ki, hogy a (19) alapján a �h��P szűrt fenetikai modellben csak olyan elődtaxoncsoport van, amelyik legalább egy SFG-ben 
egyedüli előd. Azonban a �h��P-ben lehetnek olyan elődtaxonok, amelyek önmagukban egyetlen 
SFG-ben sem egyedüli elődtaxonok. Figyelembe véve a valószínűtlen elődtaxonokra vonatkozó 
kiértékelési stratégiát (30. táblázat), feltételezhető, hogy ha egy elődtaxon egyetlen SFG-ben sem 
egyedüli előd, akkor csak a tényleges elődökhöz való hasonlósága miatt szerepel a fenetikai 
modellben. Ezért alkalmazva az Uh��� feldolgozási operátort, olyan �h��� szűrt fenetikai modellhez 
juthatunk, amelyben csak olyan elődtaxon maradt, amely legalább egyetlen SFG-ben egyedi (25). Így 
a �h��P-beli "c,h��P helyett a �h���-ben csak "c,h��� ≤ "c,h��P számú taxon szerepel, lásd (26). 

�h��� = Uh����h��P (25) 
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"c,h��� = "cg + "c,h���h + 1, (26) 

ahol "c,h���h  a �h���-ben szereplő lehetséges elődtaxonok száma. A �h��� szűrt fenetikai modell 
reprezentációja egy "c,h��� × "e méretű a¬�q  taxon–jelleg adatmátrix, vagyis a �h���-ben az SFG-
k száma megegyezik a �h��P-beli (és így a �̀ -beli) SFG-k számával; a példánk esetén "e = 119 és "c,h��� = 14, ami "cg = 4 utódtaxonból, "c,h���h = 9 elődtaxonból és a hipotetikus közös 
elődtaxonból áll össze (26) szerint. 

Az Uh��� feldolgozási operátor általában nem hoz létre az elődtaxonokra vagy az 
elődtaxoncsoportokra egyértelmű SFG-ket, ezért a 29. táblázat alapján a �h���-re alkalmazni kell az Uc és U� feldolgozási operátorokat, amelyek az elődtaxonokra, illetve az elődtaxoncsoportokra 
egyértelmű fenetikai modelleket eredményeznek, lásd (27) és (28). A kapott �f�`�­��� és �f�`P­��� 
fenetikai modellek adatgazdagsága jobb lehet az előzőknél (33. táblázat). 

�f�`�­��� = Uc�h��� (27) 

�f�`P­��� = U��h���  (28) 

A �f�`�­��� szűrt fenetikai modell reprezentációja egy "c,h��� × "e,f�`�­��� méretű a��b ®�q  
taxon–jelleg adatmátrix, ahol a példánkban "e,f�`�­��� = 73. Az a��b ®�q -ből képezhető az 
utódtaxonok "cg számú taxonspektruma, amelyet az �"c,h���h + 1� × "cg méretű ¡��b ®�q ¢  
elődtaxon–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az ¡��b ®�q ¢  spektrummátrix egy 8f�`�­���c &,0 elemét (29) szerint számítom ki, ahol � = 1, … , �"c,h���h + 1� a spektrum egyes 

összetevőit (elődtaxonokat), az � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli, vö. (26). 

8f�`�­���c &,0 = $ �:f�`�­���'£¤Y&,4¥:f�`�­���0,4 = 1�'¦,§¨©ª¯¨°ª
4()  (29) 

A példánkból számított ¡��b ®�q ¢  spektrummátrix által meghatározott taxonspektrumokat bemutatja 
a 24. ábra. 
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24. ábra: Az egyes utódtaxonoknak a �f�`�­��� alapján létrehozott taxonspektrumai 

A �f�`P­��� szűrt fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,f�`P­���h + 1� × "e,f�`P­��� 
méretű a��b«®�q  taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol "�,f�`P­���h  elődtaxoncsoport szerepel, "�,f�`P­���h = "�,f�`P­��Ph , mivel az Uh��� feldolgozási operátor nem befolyásolja az 
elődtaxoncsoportok számát. Ennek megfelelően a példánkban "�,f�`P­���h + 1 = 7 és "e,f�`P­��� =78 (33. táblázat). Az a��b«®�q -ből képezhető az utódtaxonok "cg számú csoportspektruma, amelyet 
az �"�,f�`P­���h + 1� × "cg méretű ¡��b«®�q C  elődtaxoncsoport–utódtaxon spektrummátrix oszlopai 
írnak le. Az "�,f�`P­���h  számú elődtaxoncsoport mellé önálló taxoncsoportként beszámítom a 

hipotetikus közös elődtaxont (HTU). Az ¡��b«®�q C  spektrummátrix egy 8f�`P­���� &,0 elemét (30) 

szerint számítom ki, ahol � = 1, … , �"�,f�`P­���h + 1� a spektrum egyes összetevőit 
(elődtaxoncsoportok és a HTU), a � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli. 

8f�`P­���� &,0 = $ �:f�`P­���'£¤Y&,4¥:f�`P­���0,4 = 1�'¦,§¨©L¯¨°ª
4()  (30) 

A példánkból számított ¡��b«®�q C  spektrummátrix által meghatározott csoportspektrumokat 
bemutatja a 25. ábra. 

 

25. ábra: Az egyes utódtaxonoknak a �f�`P­��� alapján létrehozott csoportspektrumai 
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A szukcesszív elimináció (19. ábra) következő lépéseként vegyük figyelembe, hogy a �f�`P­���-ben 
csak olyan SFG-k vannak, amelyekben egyetlen elődtaxoncsoport van. A �h���-ből az U� 
feldolgozási operátor által kiejtett SFG-k egynél több elődtaxoncsoportot tartalmaznak, ezért nem 
egyértelműek. Ezen kiesett SFG-k egy része azonban egyértelművé válhat az elődtaxonok 
csoportosításának módosításával, pl. két elődtaxoncsoport összevonásával. Ezzel nőhet a fenetikai 
modell adatgazdagsága (az egyértelmű SFG-k száma), viszont csökken a modell felbontása. Azokban 
az esetekben van értelme az elődtaxoncsoportok átalakításának (rekonfigurációjának), amikor ezáltal 
olyan elődtaxonok kerülhetnek egy csoportba, amiknek az adott fenetikai modellben érintett jellegei 
hasonlók, és ezért a rendelkezésre álló adatok alapján nem dönthető el, hogy melyik elődtaxonból 
származnak az érintett utódjellegek. Az U� feldolgozási operátor előtt az elődtaxoncsoportok 
rekonfigurációjára vonatkozó kiértékelési stratégiához (30. táblázat) tartozó U�`�f�eK  feldolgozási 
operátort a (31) szerint alkalmazva a �­���-nál jelentősen nagyobb adatgazdagságú �f�`PK­��� 
rekonfigurált szűrt fenetikai modellhez juthatunk (33. táblázat). Megjegyzendő, hogy az U�`�f�eK  
feldolgozási operátort felesleges lenne alkalmazni Uc előtt is, mivel U�`�f�eK  az elődtaxonokra nem, 
csak az elődtaxoncsoportokra hat; így az U�`�f�eK  alkalmazásával nem kapnánk az elődtaxonokra 
egyértelmű �f�`V­��� szűrt fenetikai modelltől eltérő eredményt. 

�f�`PK­��� = U�U�`�f�eK �­��� (31) 

A �f�`PK­��� rekonfigurált fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,f�`PK­���h + 1� ×"e,f�`PK­��� méretű a��b«±®�q  taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol "�,f�`PK­���h ≤ "�,f�`P­���h . 
A példánkban "�,f�`PK­���h + 1 = 6 és "e,f�`PK­��� = 92 (33. táblázat). Az a��b«±®�q -ből 

képezhető az utódtaxonok "cg számú csoportspektruma, amelyet az �"�,f�`PK­���h + 1� × "cg méretű ¡��b«±®�q C  elődtaxoncsoport–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az "�,f�`PK­���h  számú 
elődtaxoncsoport mellé önálló taxoncsoportként beszámítom a hipotetikus közös elődtaxont (HTU). 
Az ¡��b«±®�q C  spektrummátrix egy 8f�`PK­���� &,0 elemét (32) szerint számítom ki, ahol � =1, … , �"�,f�`PK­���h + 1� a spektrum egyes összetevőit (elődtaxoncsoportok és a HTU), � = 1, … , "cg 

az utódtaxonokat jelöli. 

8f�`PK­���� &,0 = $ �:f�`PK­���'£¤Y&,4¥:f�`PK­���0,4 = 1�'¦,§¨©L²¯¨°ª
4()  (32) 

A példánkból adódó ¡��b«±®�q C  spektrummátrix által meghatározott csoportspektrumokat bemutatja 
a 26. ábra. 
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26. ábra: A �f�`PK­���-n alapuló ¡��b«±®�q C  csoportspektrumok 

A szukcesszív elimináció (19. ábra) következő lépéseként abból indulok ki, hogy a �f�`PK­��� a 
legnagyobb adatgazdagságú, valamilyen szempontból egyértelmű szűrt fenetikai modell (33. 

táblázat), ezért érdemes vizsgálni, hogy mennyire hatottak a vizsgált utódtaxonok felhasználói által 
már korábban használt tamgák az utódjellegekre. A tamgák valószínű hatásának kigyűjtésére 
vonatkozó kiértékelési stratégiához (30. táblázat) tartozó Uch��h feldolgozási operátort a (33) szerint 
alkalmazva a �f�`PK­���-ből megkapható a csak olyan SFG-ket tartalmazó �ch��h³�`PK­��� redukált 
fenetikai modell, amely SFG-kben a tamgák hatása valószínűsíthető. 

�ch��h³�`PK­��� = Uch��h�f�`PK­��� (33) 

A �ch��h³�`PK­��� redukált fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,ch��h³�`PK­���h + 1� ×"e,ch��h³�`PK­��� méretű a¢¬´C¬µ�b«±®�q  taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol "�,ch��h³�`PK­���h ≤ "�,f�`PK­���h . A példánkban "�,ch��h³�`PK­���h + 1 = 6 és "e,ch��h³�`PK­��� = 44 (33. táblázat). Az a¢¬´C¬µ�b«±®�q -ből képezhető az utódtaxonok "cg 

számú csoportspektruma, amelyet az �"�,ch��h³�`PK­���h + 1� × "cg méretű ¡¢¬´C¬µ�b«±®�q C  

elődtaxoncsoport–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az "�,ch��h³�`PK­���h  számú 
elődtaxoncsoport mellé önálló taxoncsoportként beszámítom a hipotetikus közös elődtaxont (HTU). 
Az ¡¢¬´C¬µ�b«±®�q C  spektrummátrix egy 8ch��h³�`PK­���� &,0 elemét (34) szerint számítom ki, ahol � = 1, … , �"�,ch��h³�`PK­���h + 1� a spektrum egyes összetevőit (elődtaxoncsoportok és a HTU), az � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli. 

8ch��h³�`PK­���� &,0 = $ �:ch��h³�`PK­���'£¤Y&,4¥:ch��h³�`PK­���0,4 = 1�'¦,£¶·¸¶¹¨©L²¯¨°ª
4()  (34) 

A példánkból adódó ¡¢¬´C¬µ�b«±®�q C  spektrummátrix által meghatározott csoportspektrumokat 

bemutatja a 27. ábra. 
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27. ábra: A �ch��h³�`PK­���-n alapuló ¡¢¬´C¬µ�b«±®�q C  csoportspektrumok 

A 26. ábra és a 27. ábra összehasonlításából látszik, hogy a bráhmi elődtaxonból származó SFG-kre 
nagyobb arányban hathattak a tamgák, mint az arám–középiráni taxoncsoportból származó SFG-kre. 
Ennek oka az lehetett, hogy a döntően papírra írt bráhmi glifek kalligrafikusabbak voltak az arám–
középirániaknál, és ezért a vizsgált utódtaxonokat használó steppei nomádok által ismert 
technológiától a bráhmi glifek különösen távol álltak (vö. 11. ábra). 

A szukcesszív elimináció (19. ábra) utolsó lépéseként figyelembe veszem, hogy a �f�`PK­��� 
fenetikai modellt élesíteni lehet az utódtaxonok fejlődésének egy adott fülkében zajlott szakaszára. 
Ehhez az egy fülkére korlátozó kiértékelési stratégiához (30. táblázat) tartozó U�&��` feldolgozási 
operátort alkalmazom a �f�`PK­���-re: 

��&��`³�`PK­��� = U�&��`�f�`PK­��� (35) 

A ��&��`³�`PK­��� redukált fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,�&��`³�`PK­���h � ×"e,�&��`³�`PK­��� méretű a��qºbµ�b«±®�q  taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol "�,�&��`³�`PK­���h ≤"�,f�`PK­���h . A fenti esetekkel szemben a "�,�&��`³�`PK­���h  számú elődtaxoncsoport mellett nem 
veszem figyelembe a hipotetikus közös elődtaxont (HTU), mivel azzal az utódtaxonok bármikor és 
bárhol bekövetkezett belső fejlődését modellezem, aminek figyelembe vétele a fejlődés egy kezdeti 
időszakának vizsgálatakor rontaná a vizsgálat pontosságát. A példánkban "�,�&��`³�`PK­���h = 2 és "e,�&��`³�`PK­��� = 62 (33. táblázat). Az a��qºbµ�b«±®�q -ből képezhető az utódtaxonok "cg számú 
csoportspektruma, amelyet az "�,�&��`³�`PK­���h × "cg méretű ¡��qºbµ�b«±®�q C  elődtaxoncsoport–

utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az ¡��qºbµ�b«±®�q C  spektrummátrix egy 8�&��`³�`PK­���� &,0 elemét (36) szerint számítom ki, ahol � = 1, … , "�,�&��`³�`PK­���h  a spektrum egyes 

összetevőit (elődtaxoncsoportokat), a � = 1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli. 

8�&��`³�`PK­���� &,0 = $ �:�&��`³�`PK­���'£¤Y&,4¥:�&��`³�`PK­���0,4 = 1�'¦,¨»°¼©¹¨©L²¯¨°ª
4()  (36) 

A példánkból adódó ¡��qºbµ�b«±®�q C  spektrummátrix által meghatározott csoportspektrumokat 
bemutatja a 28. ábra normalizált formában, ahol a normalizálás kiegyenlíti az egyes vizsgált 
utódtaxonokhoz tartozó SFG-k eltérő számából adódó különbségeket. 
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28. ábra: A ��&��`³�`PK­���-n alapuló normalizált ¡��qºbµ�b«±®�q C  csoportspektrumok 

A 28. ábra azt mutatja, hogy a négy vizsgált utódtaxon csoportspektruma alapvetően hasonló, ami 
közös eredete utal. Figyelembe véve a vizsgálat alapjául szolgáló adatok szórványos voltát, a közöttük 
látható különbségek nem számottevőek. A CBR és az SR csoportspektruma különösen hasonló 
egymáshoz, és ezekben valamennyivel kisebb a bráhmi hatás mint a másik kettőben. Ebből esetleg 
következhet az, hogy a CBR és az SR használói a bráhmi hatás kibontakozása közben hagyták el a 
közös fülkét, azonban ez csak egy lehetőség, ami viszonylag kevés számú SFG-n alapul (a ��&��`³�`PK­��� adatgazdagsága csak 52%-a az eredeti �̀ -ének, lásd 33. táblázat). 

A �̀  kiterjesztett fenetikai modellt szűrve, rekonfigurálva és a négy utódtaxon kialakulásának 
ökológiai fülkéjében (esetünkben Belső-Ázsia) kialakult SFG-kre redukálva a ��&��`³�`PK­��� 
fenetikai modell adódik. Az ebből képezhető, a��qºbµ�b«±®�q j -n, vagyis az utódtaxonok egyszerű 
fenetikai modelljén elvégezve a fenetikai analízist a 29. ábra és a 30. ábra által bemutatott 
eredményeket kaptam. 

 

29. ábra: Az utódtaxonok WPGMA-val kapott fenogramja (a��qºbµ�b«±®�q j -ből Sørensen–Dice-
különbözőséggel) 
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30. ábra: Az utódtaxonok Ward-módszerrel kapott fenogramja (a��qºbµ�b«±®�q j -ből Sørensen–
Dice-különbözőséggel) 

A szukcesszív eliminációval egy közelítést lehet meghatározni a feltételezett hipotetikus elődre 
(HTU, amely tagja a vizsgált utódtaxonok kládjának, vagyis holofiletikusnak feltételezett 
csoportjának), felhasználva, hogy a HTU a ��&��`³�`PK­��� modell (35) alapján az arám–középiráni 
és bráhmi hatásokat magukon viselő jellegek (SFG-k) összességét hordozza, ami retikuláris evolúciót 
jelent. A HTU meghatározásához szükséges egy rekonfigurációs lépéssel (30. táblázat) egyesíteni a 
(35) szerint létrehozott ��&��`³�`PK­��� redukált fenetikai modellben lévő elődtaxoncsoportokat, 
hiszen feltételezésem szerint a HTU mindkét elődtaxoncsoportból származó elődjellegekkel 
rendelkezett. A számításokban feltételezem, hogy a fülkében ható elődtaxoncsoportok a HTU 
létrejötte utáni szétváláskor már nem hatottak az utódtaxonokra. Azonban a (31) alapján létrehozott �f�`PK­��� rekonfigurált fenetikai modellből a (35) szerint előállított ��&��`³�`PK­��� redukált 
fenetikai modell csak azokat az SFG-ket tartalmazza, amelyek a most egyesítendő 
elődtaxoncsoportokra nézve külön-külön egyértelműek. Vagyis azokat az SFG-ket, amelyek azért 
nem egyértelműek, mert alternatív lehetőségként mindkét, a fülkében ható elődtaxoncsoportot (arám–
középiráni és bráhmi) tartalmazzák, az U� feldolgozási operátor – mint nem egyértelműeket – a �f�`PK­��� modell (31)-beli létrehozatalakor már kiejtette. Ezért a HTU-beli SFG-k lehető 
legnagyobb adatgazdagságú meghatározása érdekében nem a ��&��`³�`PK­��� redukált fenetikai 
modellből, hanem a (25) szerint előállított �h��� szűrt fenetikai modellből érdemes kiindulni, s ezután 
az eljárás a (31)-től eltérő lesz, mivel a (31)-beli U�`�f�eK -hoz képest további két elődtaxoncsoportot 
von össze a most először alkalmazandó U�`�f�e)  feldolgozási operátor, lásd (37). Így azon SFG-k, 
amelyekben az U�`�f�e) U�`�f�eK  feldolgozási operátorsorozattal összevonandó elődtaxoncsoportokból 
származó, alternatív utódjellegek szerepelnek, az elődtaxoncsoportok összevonása után 
egyértelműekké válnak, és nem esnek ki az ezt követően az U�-vel végzett, (37) szerinti feldolgozási 
lépésben. 

�f�`P)­��� = U�U�`�f�e) U�`�f�eK �­��� (37) 

Az U�`�f�eK , U�`�f�e)  és az U� egymásutáni alkalmazásával létrehozott �f�`P)­��� rekonfigurált 

fenetikai modell reprezentációja egy �"cg + "�,f�`P)­���h + 1� × "e,f�`P)­��� méretű a��b«½®�q  
taxoncsoport–jelleg adatmátrix, ahol "�,f�`P)­���h < "�,f�`PK­���h . A példánkban "�,f�`P)­���h +1 = 5 és "e,f�`P)­��� = 102 (33. táblázat), az utóbbi valóban több mint az U�U�`�f�eK  feldolgozási 
operátorsorozattal létrehozott �f�`PK­��� rekonfigurált fenetikai modellben lévő "e,f�`PK­��� = 92, 
így nőtt a kapott rekonfigurált fenetikai modell (�f�`P)­���) adatgazdagsága. Az a��b«½®�q -ből 
képezhető az utódtaxonok "cg számú csoportspektruma, amelyet az �"�,f�`P)­���h + 1� × "cg méretű 
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¡��b«½®�q C  elődtaxoncsoport–utódtaxon spektrummátrix oszlopai írnak le. Az "�,f�`P)­���h  számú 
elődtaxoncsoport mellé önálló taxoncsoportként beszámítom a hipotetikus közös elődtaxont (HTU). 
Az ¡��b«½®�q C  spektrummátrix egy 8f�`P)­���� &,0 elemét (38) szerint számítom ki, ahol � =1, … , �"�,f�`P)­���h + 1� a spektrum egyes összetevőit (elődtaxoncsoportok és a HTU) és az � =1, … , "cg az egyes utódtaxonokat jelöli. 

8f�`P)­���� &,0 = $ �:f�`P)­���'£¤Y&,4¥:f�`P)­���0,4 = 1�'¦,§¨©L¾¯¨°ª
4()  (38) 

A [D1] közleménybeli példa adataiból kapott ¡��b«½®�q C  spektrummátrix által meghatározott 
csoportspektrumokat bemutatja a 31. ábra. 

 

31. ábra: A �f�`P)­���-n alapuló ¡��b«½®�q C  csoportspektrumok 

A 26. ábra és a 31. ábra összehasonlításából látható, hogy az egyesített két fő elődtaxoncsoporthoz 
(arám–középiráni–bráhmi) tartozó SFG-k adják a vizsgált utódtaxonok jellegeinek (SFG-inek) döntő 
részét, vagyis elsősorban ezek az elődök határozzák meg a vizsgált utódtaxonok jellemzőit. 

A �f�`P)­��� rekonfigurált és szűrt fenetikai modellből az U�&��` feldolgozási operátorral (39) szerint 
létrehozható a vizsgált utódtaxonok fejlődésének egy adott fülkében (esetünkben Belső-Ázsiában) 
zajlott szakaszára szorítkozó ��&��`³�`P)­��� redukált fenetikai modell. 

��&��`³�`P)­��� = U�&��`�f�`P)­��� (39) 

Megjegyzendő, hogy az utódtaxonok kialakulási fülkéjére való korlátozással, vagyis az U�&��` által 
kiejtett elődtaxonok valószínűleg döntően csak egy-egy utódtaxonra hatottak, így az U�&��` 
feldolgozási operátor az utódtaxonok kialakulása szempontjából másodlagos, autapomorf (11. 

táblázat) jellegeket (SFG-ket) hagyott el a �f�`P)­��� szűrt fenetikai modellből. 

A [D1] közleménybeli példára épülő ��&��`³�`P)­��� redukált fenetikai modell reprezentációja egy 
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�"cg + "�,�&��`³�`P)­���h � × "e,�&��`³�`P)­��� méretű a��qºbµ�b«½®�q  taxoncsoport–jelleg 
adatmátrix, ahol "�,�&��`³�`P)­���h = 1 ≤ "�,�&��`³�`PK­���h = 2. Az a�&��`³�`P)­��� egyértelmű 
SFG-inek száma "e,�&��`³�`P)­��� = 72, ezzel a felhasználható SFG-k száma, vagyis az elemzés 
adatgazdagsága nőtt a ��&��`³�`PK­���-hez képest ("e,�&��`³�`PK­��� = 62). 

Az a��qºbµ�b«½®�q  taxoncsoport–jelleg adatmátrix egy részletét mutatja (40), ahol a sorok a négy 
utódtaxonból és az egyetlen (arám–középiráni–bráhmi) elődtaxoncsoportból, az oszlopok pedig az 
utódtaxoncsoportra nézve egyértelmű SFG-kből állnak. Az a��qºbµ�b«½®�q  mérete �"cg +"�,�&��`³�`PK­���h � × "e,�&��`³�`PK­��� = 5 × 72. 

¿�&��`³�`P)­��� =
⎝⎜
⎛11010011001111⬚⋯⬚001010001101001000⬚⋯⬚001000111100101000⬚⋯⬚010000111110011100⬚⋯⬚101111111111111111⬚⋯⬚1111⎠⎟

⎞
 (40) 

Az a��qºbµ�b«½®�q  taxoncsoport–jelleg adatmátrix az elődanalízis szempontjából érdektelen, hiszen 
egyetlen elődtaxoncsoportot tartalmaz (adatmátrix utolsó sora), viszont az a��qºbµ�b«½®�q  ötödik 
sorát alkotó arám–középiráni–bráhmi elődtaxoncsoportnak megfelelő adatsor (csupa 1-es) megfelel 
a négy utódtaxon hipotetikus elődtaxonának (a HTU-nak), mivel a HTU-ról éppen azt feltételeztem, 
hogy a fülkében az ott ható elődtaxonok által alkotott elődtaxoncsoportból származik. 

Az a��qºbµ�b«½®�q  első négy sorából alkotott, 4 × 72 méretű a��qºbµ�b«½®�q j  adatmátrixon alapuló 
fenetikai analízis a négy utódtaxon hasonlósági viszonyait úgy írja le, hogy az összevont 
elődtaxoncsoport hatását követő további külső hatásokat és a belső fejlődést kiküszöböli (a belső 
fejlődésbe nem számítva azt az esetet, amikor az utódtaxonokból fokozatosan eltűntek az 
elődtaxoncsoportból származó jellegek). A (39) összefüggéssel kiszámított ��&��`³�`P)­��� redukált 
fenetikai modellből képzett a��qºbµ�b«½®�q j -n elvégezve a fenetikai analízist, a 32. ábra és a 33. 

ábra által bemutatott eredményeket kaptam. 

 

32. ábra: Az utódtaxonok WPGMA-val kapott fenogramja (a��qºbµ�b«½®�q j -ből Sørensen–Dice-
különbözőséggel) 
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33. ábra: Az utódtaxonok Ward-módszerrel kapott fenogramja (a��qºbµ�b«½®�q j -ből Sørensen–
Dice-különbözőséggel) 

A ��&��`³�`PK­��� és a ��&��`³�`P)­��� redukált fenetikai modellen alapuló fenetikai analízis abban 
különbözik egymástól, hogy az utóbbi nagyobb adatgazdagságú (az a��qºbµ�b«½®�q j  adatmátrixnak 
72 oszlopa van szemben az a��qºbµ�b«±®�q j  62 oszlopával, lásd 33. táblázat). Mindazonáltal az a��qºbµ�b«½®�q j -ből számított fenogramok (32. ábra és 33. ábra) hasonlóak az a��qºbµ�b«±®�q j -ből 
származókhoz (29. ábra és 30. ábra). 

A �̀  kiterjesztett fenetikai modell szukcesszív eliminációs eljárással történt elemzése alapján létrejött 
különböző fenetikai modellek közül a szűrt, rekonfigurált és redukált fenetikai modellből egyaránt 
képezhető egyszerű fenetikai modell úgy, hogy az egyes fenetikai modelleket leíró adatmátrixoknak 
csak az utódtaxonokra vonatkozó részét tekintjük. Az ezekből számított fenogramok (pl. 12. ábra, 
13. ábra, 29. ábra, 30. ábra, 32. ábra és 33. ábra) összehasonlításából látható, hogy a klaszterek 
homogenitását optimalizáló Ward-módszerrel előállított fenogram a szukcesszív elimináció hatására 
gyakorlatilag nem változott (13. ábra kontra 30. ábra és 33. ábra), ezzel szemben a WPGMA-alapú 
fenogram a szukcesszív elimináció hatására jelentősen módosult (12. ábra kontra 29. ábra és 32. 

ábra). Nevezetesen, a négy utódtaxon külön fejlődésének hatásától megtisztított, egyszerű fenetikai 
modellt leíró a��qºbµ�b«±®�q j  és a��qºbµ�b«½®�q j  utódtaxon–jelleg adatmátrixból képzett WPGMA-
alapú fenogramok (29. ábra és 32. ábra) hasonlóvá váltak a homogenitás-optimalizáló Ward-alapú 
fenogramokhoz (30. ábra és 33. ábra). Ez azt mutatja, hogy az a��qºbµ�b«±®�q j  és a��qºbµ�b«½®�q j  
homogénebbek az abj-nél; vagyis a négy utódtaxon a kialakulásakor (amit az a��qºbµ�b«±®�q j  és a��qºbµ�b«½®�q j  írnak le) közelebb állt egymáshoz, mint a fejlődésük későbbi szakaszán (amit az abj 
ír le). Ez pedig a példánkban vizsgált utódtaxonok valamilyen közös elődjének létét valószínűsíti. 
Hasonló eredményt mutat az elődanalízisek sorozata, lásd különösen a 28. ábra. Mindezek a 
vizsgálatok azt mutatják, hogy a szukcesszív eliminációra épülő különböző fenetikai modelleken 
végzett elemzések szolgáltathatnak adatokat a vizsgált utódtaxonok származására. 

A különböző szűrt fenetikai modellekben (31. táblázat) szereplő, elődtaxonokra vagy 
elődtaxoncsoportokra nézve egyértelmű SFG-k száma a szukcesszív eliminációban (19. ábra) 
változik, ahogy ez a példánkbeli vizsgálatnál is látható (33. táblázat). Ez azt jelenti, hogy az egyes 
szűrt fenetikai modelleken alapuló taxonspektrumok és csoportspektrumok adatgazdagsága eltérő; 
amelyek adatgazdagsága nagyobb, azok várhatóan megbízhatóbban írják le a lehetséges elődöket. 
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33. táblázat: A taxonok szűrt fenetikai modelljei adatgazdagságának összehasonlítása a [D1] 
közleményben szereplő modell esetén 

Taxonok szűrt fenetikai modelljei 

Adatgazdagság 

SFG-k száma 
SFG-k száma 

az "e=119 
százalékában �f�`�, egyetlen elődtaxont tartalmazó SFG-kből álló 

szűrt fenetikai modell (15) alapján. 
"e,f�`� = 45 38% �f�`P, egyetlen elődtaxoncsoportot tartalmazó SFG-

kből álló szűrt fenetikai modell (17) alapján. 
"e,f�`P = 52 44% �f�`�­��P, a valószínűtlen elődtaxoncsoportok 

kihagyásával létrejött, egyetlen elődtaxont tartalmazó 
SFG-kből álló szűrt fenetikai modell (21) alapján. 

"e,f�`�­��P = 61 51% 

�f�`P­��P, a valószínűtlen elődtaxoncsoportok 
kihagyásával létrejött, egyetlen elődtaxoncsoportot 

tartalmazó SFG-kből álló szűrt fenetikai modell (22) 
alapján. 

"e,f�`P­��P = 72 61% 

�f�`�­���, a valószínűtlen elődtaxonok kihagyásával 
létrejött, egyetlen elődtaxont tartalmazó SFG-kből álló 

szűrt fenetikai modell (27) alapján. 
"e,f�`�­��� = 73 61% 

�f�`P­���, a valószínűtlen elődtaxonok kihagyásával 
létrejött, egyetlen elődtaxoncsoportot tartalmazó SFG-

kből álló szűrt fenetikai modell (28) alapján. 
"e,f�`P­��� = 78 66% 

�f�`PK­���, rekonfigurált és szűrt �­���, amelyben az 
elődtaxonok csoportosítása módosult (31) alapján. 

"e,f�`PK­��� = 92 77% �ch��h³�`PK­���, redukált �f�`PK­���, csak a tamgák 
hatására létrejöhetett SFG-kkel (33) alapján. 

"e,ch��h³�`PK­��� = 44 37% ��&��`³�`PK­���, redukált �f�`PK­���, csak egy adott 
fülkében létrejött SFG-kkel (35) alapján. 

"e,�&��`³�`PK­��� = 62 52% �f�`P)­���, rekonfigurált és szűrt �­���, amelyben az 
elődtaxonok csoportosítása módosult (37) alapján. 

"e,f�`P)­��� = 102 86% ��&��`³�`P)­���, redukált �f�`P)­���, csak egy adott 
fülkében létrejött SFG-kkel (39) alapján. 

"e,�&��`³�`P)­��� = 72 61% 

 

A ��&��`³�`PK­���g  és a ��&��`³�`P)­���g  modell elvileg az utódtaxonok szétváláskori állapotát írják 
le, hiszen csak azon elődtaxonokból származó utódjellegeket (SFG-ket) tartalmazzák, amelyek a 
kialakuláskori fülkében jöttek létre. Bár a ��&��`³�`PK­���g  és a ��&��`³�`P)­���g  modellben lévő 
utódjellegek eredetüket tekintve valóban a vizsgált kialakulási fülkéből származnak, de azok a 
jelszekvenciák, amelyekben ezen utódjellegek megtalálhatók és így a vizsgálatban megismerhetők, 
későbbi időszakból valók. A kialakulás és a jelszekvenciák létrejöttének kora közötti időszakban ezen 
utódjellegekben esetleg történt változások – pl. egyes utódjellegek eltűnése vagy módosulása – a 
vizsgálatban elvileg felderítetlenek maradnak. Vagyis a ��&��`³�`PK­���g  és a ��&��`³�`P)­���g  nem a 
szétváláskori utódjellegek egészét, hanem a szétváláskori utódjellegeknek az ismert jelszekvenciák 
létrehozatalának korában is még meglévő tagjait írja le; ami az elődanalízis módszertani korlátja. 
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5.2. Kladisztikai analízis 

Felismertem, hogy a kiterjesztett fenetikai modell (�̀ ) alapul szolgálhat a fenetikai elemzésen kívül 
kladisztikai vizsgálatok elvégzésére is, mivel az utódtaxonok fenetikai jellemzőin kívül az 
utódtaxonok evolúciójával kapcsolatos származási adatokat is tartalmaz. A �̀ -ben általában több 
elődtaxon és elődtaxoncsoport szerepel. Ha a szukcesszív eliminációs eljárással (19. ábra) sikerül 
olyan fenetikai modellt létrehozni, amelyben az ott szereplő SFG-k mindegyikében csak egyetlen 
elődtaxon vagy egyetlen elődtaxoncsoport található, akkor az ilyen fenetikai modell alapján a benne 
szereplő utódtaxonokra és az egyetlen elődtaxonra vagy elődtaxoncsoportra kladisztikai analízist is 
lehet végezni, feltéve, hogy (i) minden utódtaxon egy feltételezett taxonnak (HTU-nak) nevezett 
közös elődből származik, és (ii) nincs olyan vizsgált utódtaxon, amely ne szerepelne a vizsgálatban. 
Ekkor a vizsgált utódtaxonok és a HTU együtt egy holofiletikus csoportot, röviden kládot (11. 

táblázat) alkotnak. 

A kladisztikai elemzésekben a vizsgált utódtaxonok összehasonlítási alapjaként egy olyan, 
külcsoportnak (outgroup) nevezett taxon szolgál, amelynek fejlődése az utódtaxonok szétválása előtt 
ágazott le a közös elődről. Az általam vizsgált [D1] közleménybeli �̀  kiterjesztett fenetikai modell 
szukcesszív eliminációs kiértékeléséből a (39) összefüggéssel kapott ��&��`³�`P)­��� redukált 
fenetikai modellben a közös előd (HTU) két mintarendszer-csoport (arám–középiráni és bráhmi) 
retikuláris evolúciójából keletkezett, és jelenleg nem ismert olyan mintarendszer, amely ezen közös 
elődből az utódtaxonok szétválása előtt vált el. Ezért magát a közös elődöt (a HTU-t) használtam 
külcsoportnak; ez a ��&��`³�`P)­���-beli egyetlen elődtaxoncsoport, amelynek minden jellegállapota 
1; lásd az a��qºbµ�b«½®�q  legalsó sora (40). Feltételezem, hogy az utódtaxonok kialakulásának 
mintaevolúciós fülkéjében ható arám–középiráni–bráhmi elődtaxoncsoport tagjai a HTU létrejötte 
után már nem hatottak az utódtaxonokra. Az utódtaxonok evolúciójukban részben elvesztették a 
HTU-ból örököl jellegeket; vagyis a fejlődést az 1 → 0 jellegállapotváltozás jelentette; ez a HTU 
arám–középiráni és bráhmi eredetű jellegeinek megléte (pleziomorf jellegállapotok) az 
utódtaxonokban ezen jellegek hiányává (apomorf jellegállapotokba) történő átalakulása. 

A kladisztikai analízist a parszimónia elv alapján végeztem el; a kiszámított kladogram hosszát a fán 
végbemenő jellegállapot-változások számával mértem. Egy É-val jelölt kladogram .�É� hossza az a 
skaláris mennyiség, amely megadja, hogy hány jellegállapot-változás szükséges ahhoz, hogy 
eljussunk a gyökértől az összes csomópontig; minél kisebb az .�É�, annál optimálisabb a fa. A kapott 
kladogram minőségét a kladisztikai elemzésekben szokásos módon, a jellegállapotok közötti 
homopláziák arányával mértem. Így a ���É� átlagos konzisztencia-index azt adja meg, hogy a É 
kladogram összes jellegére nézve az állapotváltozások száma hogyan aránylik az elméletileg 
elképzelhető minimumhoz [16]. Mértéke egy adott taxon-jelleg adatmátrixban az állapotváltozások 
jellegekre összegzett minimális száma (a külcsoporthoz képest eltérő jellegállapotok száma az egyes 
jellegek esetén), osztva egy adott É fában megjelenő tényleges állapotváltozások jellegekre összegzett 
számával: 

���É� = $ Ê0
e

0() $ 80
e

0()Ë , (41) 

ahol a É kladogram j-edik jellegállapotával (� = 1,2, … , _) a fában 80 változás történik, pedig az 
adatokra elméletileg felírható lenne egy olyan fa is, amelyben a j-edik jellegállapotában csak 
minimális számú, Ê0 változás áll be, _ a jellegek száma, esetünkben _ = "e,�&��`³�`P)­��� = 72. Az 
evolúciós szempontból érdektelen, autapomorf (11. táblázat) jellegek esetén mindig igaz, hogy Ê0 =
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80 (az adott jellegre számítható konzisztencia index mindig 1), így a ���É� átlagos konzisztencia 
indexet növelve annak a homopláziák arányát kimutató képességét rontják. 

Alkalmaztam egy másik szokásos mennyiséget is, a É kladogramban lévő, nem homopláziából adódó 
szünapomorfiák arányát mérő Ì��É� együttes összetartási indexet [19]. Mértéke egy adott taxon-
jelleg adatmátrixban az állapotváltozások jellegenkénti maximális száma (az 1-es állapotú vagy a 0-
s állapotú taxonok számának összege attól függően, melyik a kisebb az egyes jellegek esetén) mínusz 
az állapotváltozások tényleges száma egy adott É fán, a különbség összegezve az összes jellegre; 
osztva az adott taxon-jelleg adatmátrixban az állapotváltozások jellegenkénti maximális száma és az 
állapotváltozások minimális száma (a külcsoporthoz képest eltérő jellegállapotok száma az egyes 
jellegek esetén) különbségének jellegekre összegzett értékével: 

Ì��É� = $�R0 − 80�e
0() $�R0 − Ê0�e

0()Ë , (42) 

ahol R0 a j-edik jelleg lehetséges megváltozásainak maximális száma, _ a jellegek száma, esetünkben _ = "e,�&��`³�`P)­��� = 72. Az Ì��É� értéke annál nagyobb, minél kisebb a homoplázia részesedése 
a szünapomorfiákban. Ha nem fordul elő homoplázia, akkor Ì��É� = 1; ha pedig mindegyik 
szünapomorfia homoplázia, akkor Ì��É� = 0. Az Ì��É� előnye, hogy nem érzékeny az evolúciós 
információt nem hordozó, autapomorf jellegekre, és valóban a tényleges homopláziák számát tükrözi. 
Megjegyzendő, hogy (42) csak akkor értelmezett, ha elvileg kialakulhat homoplázia, vagyis ha egy 
adott taxon-jelleg adatmátrixban az állapotváltozások jellegenkénti maximális és minimális száma 
különbségének jellegekre összegzett értékére igaz, hogy 0 < ∑ �R0 − Ê0�e0() . Az általam 

meghatározott É kladogramot bemutatja a 34. ábra, amely a Past szoftverrel készült [23], [24]. 

 

34. ábra: A kiszámított É kladogram az ághosszak (jellegállapot-változások száma) feltüntetésével 

A É kladogram jellemzői: .�É� = 101, ���É� = 0,6634 és Ì��É� = 0,3929. 

               hosszu.gabor.laszlo_231_24



 

71 

 

5.3. Jellegkiválasztás validálása ordinációval 

A mintaevolúciós jellegtervezés (jellegkiválasztás) keretében, kiterjesztett fenetikai modellezésre 
épülve végzett szukcesszív eliminációval meghatároztam, hogy a vizsgált, sok esetben hosszú időre 
elfeledett és ma csak rekonstrukcióból ismert mintarendszerek jellegei fejlődésük melyik szakaszában 
alakultak ki. Ezen vizsgálatokat alkalmazva a [D1] közleménybeli vizsgált utódtaxonokra 
(mintarendszerekre), meghatároztam, hogy ezen mintarendszerek teljes jellegkészletének melyik 
része létezhetett a fejlődésük kezdetén, vö. 33. táblázat. Nevezetesen, a vizsgált utódtaxonok 
fejlődése első ökológiai fülkéjében létezett jellegekre szorítkozó, a (39) szerint meghatározott ��&��`³�`P)­��� redukált, rekonfigurált és szűrt fenetikai modellt reprezentáló a��qºbµ�b«½®�q  
taxoncsoport–jelleg adatmátrix az eredeti, kiterjesztett fenetikai modell "e=119 jellegszámához 
képest a csak "e,�&��`³�`P)­��� = 72 jelleget tartalmaz, lásd (40). Kiemelendő, hogy ez az eredmény 
kizárólag mintarendszereken alapul, az ezekkel készült és fennmaradt jelszekvenciák közvetlenül 
nem szerepelnek a modellezésben. 

Felismertem, hogy a jelszekvenciák közvetlen vizsgálatával igazolni lehet, hogy a ��&��`³�`P)­��� 
fenetikai modellbeli "e,�&��`³�`P)­��� = 72 jellegből álló szűrt jellegkészlet valóban a vizsgált 
mintarendszerek legkorábbi jellegeit tartalmazza. Ehhez azt vizsgáltam meg, hogy a ��&��`³�`P)­���-
beli szűrt jellegkészlettel kapott eredmények kevésbé tükrözik-e az egyes vizsgált mintarendszerek 
egymástól való elkülönülését, mint a �̀  kiterjesztett fenetikai modellbeli "e=119 jellegből álló teljes 
jellegkészlettel kapottak. A 35. ábra bemutatja a jellegkiválasztás általam kidolgozott, ordinációs 
elemzésen alapuló igazolásának algoritmusát [D7]; ordinációként főkoordináta elemzést (PCoA, 41. 

táblázat) alkalmaztam. 
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35. ábra: A jellegkiválasztás ordinációs elemzésen alapuló validálásának algoritmusa 

A jellegkiválasztás ordinációs elemzésen alapuló igazolásának algoritmusa külön-külön végzi el a 
mintarendszerek és a hozzájuk a priori besorolt jelszekvenciák főkoordináta elemzését (PCoA), mind 
a teljes, mind a szűrt jellegkészletre vonatkozóan. A mintarendszerek főkoordináta elemzése (PCoA) 
esetén minden tengelyhez tartozik egy-egy sajátérték, amely a megfelelő sajátvektor (koordináta) 
által okozott variancia mértékét adja meg. Az ezeknek a koordinátáknak köszönhető sajátértékeket és 
varianciákat a 34. táblázat tartalmazza a teljes, illetve a szűrt jellegkészletre. 

34. táblázat: A négy legnagyobb sajátérték és az egyes összetevők varianciájának százaléka a 
mintarendszerek főkoordináta elemzése esetén 

Tengely 
Sajátérték (teljes 

jellegkészlet) 
Variancia [%] 

(teljes jellegkészlet) 
Sajátérték (szűrt 

jellegkészlet) 
Variancia [%] (szűrt 

jellegkészlet) 
1 0,30095 45,513 0,28211 55,599 
2 0,24539 37,11 0,16461 32,442 
3 0,093972 14,212 0,059557 11,738 
4 0,020927 3,1648 0,0011226 0,22124 
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A szűrt jellegkészlet alapján számított 
klaszterek silhouette paraméterei 

A teljes jellegkészlet alapján számított 
klaszterek silhouette paraméterei 

A vizsgált jelszekvenciák k-közép 
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kiterjesztett fenetikai modelljének 
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A 34. táblázat azt mutatja, hogy a variancia nagy részét az első két tengely fejezi ki. Mindkét esetben 
(teljes és szűrt jellegkészlet) a harmadik és a negyedik tengely kis sajátértékekkel rendelkezik; ezeket 
figyelmen kívül lehet hagyni. PCoA szórásdiagramokat mutat be a 36. ábra teljes, illetve szűrt 
jellegkészlettel vizsgált mintarendszerekre. Az alkalmazott mérték a Sørensen–Dice-különbözőség 
(51). A szórásdiagramban az egymáshoz közelebbi objektumok kisebb különbözőségi pontszámot 
mutatnak, mint az egymástól távolabb esők. A 36. ábra azt mutatja, hogy a szűrt jellegkészlettel 
végzett PCoA (jobb) a 2. koordinátában jelentősen kisebb elkülönülést mutat mint a teljes 
jellegkészlettel végzett vizsgálat (bal). 

             

36. ábra: A vizsgált mintarendszerek PCoA eredményei teljes (bal) és szűrt (jobb) jellegkészlettel 

A mintarendszerekhez hasonlóan a jelszekvenciákra elvégzett PCoA-ból kapott sajátértékeket és 
varianciákat a 35. táblázat tartalmazza a teljes, illetve a szűrt jellegkészletre. A 35. táblázat azt 
mutatja, hogy mindkét esetben a variancia nagy része az első két tengelyen jelenik meg. 

35. táblázat: A hat legnagyobb sajátérték és az egyes összetevők varianciájának százaléka a 
jelszekvenciák főkoordináta elemzése esetén 

Tengely 
Sajátérték (teljes 

jellegkészlet) 
Variancia [%] (teljes 

jellegkészlet) 
Sajátérték (szűrt 

jellegkészlet) 
Variancia [%] (szűrt 

jellegkészlet) 
1 4,3879 19,685 4,594 19,642 
2 3,9130 17,555 3,480 14,880 
3 1,4887 6,679 1,732 7,405 
4 1,1509 5,163 1,321 5,649 
5 1,1084 4,972 1,276 5,456 
6 0,9148 4,104 1,015 4,341 

 

A jelszekvenciák főkoordináta elemzésének eredményét a teljes jellegkészlet alkalmazásával a 37. 

ábra, míg a szűrt jellegkészlet használatával a 38. ábra mutatja be. Mindegyik ábrán 95%-os 
koncentráció ellipszisek (kétdimenziós normális eloszlás sűrűségfüggvényét jelentő harang alakú 
felület egy szintvonala, az objektumok 95%-a esik az ellipszis területébe) találhatók sajátérték-
skálával, ahol az ellipszis súlypontja az azonos osztályba tartozó pontok felezőpontja, a főtengelye 
pedig az objektumok szórásnégyzetének maximumát mutatja. 
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37. ábra: A jelszekvenciák PCoA eredményei teljes jellegkészlettel 

 

38. ábra: A jelszekvenciák PCoA eredményei szűrt jellegkészlettel 

A mintarendszerek PCoA-jából kiderül, hogy az SHR és a többi mintarendszer pontszámai közötti 
különbség mindkét esetben hasonló, lásd a 36. ábra bal és jobb oldalán lévő szórásdiagramokat. 
Hasonló a kapcsolat a jelszekvenciák esetén, lásd 37. ábra, illetve 38. ábra. A 37. ábra és a 38. ábra 
által bemutatott 95%-os koncentráció ellipszisek azt mutatják, hogy a CBR-be vagy SR-be sorolt 
jelszekvenciák elkülönülése kicsi, különösen a szűrt jellegkészlet esetén. A jelszekvenciák PCoA 
ordinációja eredményének számszerű elemzésére a k-közép klaszterezés alkalmaztam. A k-közép 
klaszterezés eredménye függ a k klaszterszámtól, a vizsgálatokat 	 = 2, 3, 4 és 5 értékekre végeztem. 
A 	 > 5 értelmezése a jelenleg rendelkezésre álló kiegészítő adatok alapján nem indokolt. A 36. 

táblázat bemutatja a k-közép klaszterezés néhány paraméterét. A klaszterezés minőségének mérésére 
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az átlagos silhouette érték (54) szerint kerül kiszámításra, ugyanitt (41. táblázat) látható a táblázatbeli 
többi paraméter (��66 és Í) magyarázata is. A 36. táblázatban a teljes jellegkészlet esetén a ��66 
értékek sokkal kisebbek, míg az Í és az átlagos silhouette értékek sokkal nagyobbak mint a szűrt 
jellegkészlet alkalmazásával kapottak; mindkét paraméter a 41. táblázatban leírtak alapján azt 
mutatja, hogy a teljes jellegkészlet esetén a klaszterek elkülönültsége nagyobb mint a szűrt 
jellegkészletnél. A PCoA és a k-közép klaszterezési vizsgálatokat a Past szoftverrel végeztem [23], 
[24]. 

36. táblázat: Az elvégzett k-közép klaszterelemzésből kapott eredmények 

Jellegkészlet k ��66 Í Átlagos silhouette 

Teljes (eredeti) készlet 

2 16,247 0,2472 0,16714 
3 12,56 0,6134 0,21715 
4 12,052 0,6813 0,21916 
5 11,62 0,7438 0,21525 

Szűrt (redukált) 
készlet 

2 40,164 0,1057 0,04418 
3 39,094 0,1360 0,05693 
4 38,027 0,1679 0,07036 
5 34,876 0,2734 0,06032 

 

A 39. ábra bemutatja a teljes, ill. a szűrt jellegkészleten alapulva kiszámított k-közép klaszterezések 
átlagos silhouette értékeit különböző k klaszterszámok esetére. 

 

39. ábra: A vizsgált jelszekvenciák k-közép klaszterezésének átlagos silhouette értékei az 
alkalmazott jellegkészlet és a klaszterek k számától függően 

A teljes, ill. a szűrt jellegkészleten alapulva, 	 = 2, 3, 4, 5 esetén elvégzett k-közép klaszterezésnél az 
egyes jelszekvenciákra mint objektumokra vonatkozó, (53) szerint kiszámított silhouette értékekből 
álló diagramokat bemutatja a 40. ábra, 41. ábra, 42. ábra és 43. ábra. 
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40. ábra: 	 = 2 esetén, a vizsgált jelszekvenciák k-közép klaszterezésének silhouette értékei teljes 
jellegkészlettel (bal) és szűrt jellegkészlettel (jobb) végzett PCoA alapján 

           

41. ábra: 	 = 3 esetén, a vizsgált jelszekvenciák k-közép klaszterezésének silhouette értékei teljes 
jellegkészlettel (bal) és szűrt jellegkészlettel (jobb) végzett PCoA alapján 

               hosszu.gabor.laszlo_231_24



 

77 

 

           

42. ábra: 	 = 4 esetén, a vizsgált jelszekvenciák k-közép klaszterezésének silhouette értékei teljes 
jellegkészlettel (bal) és szűrt jellegkészlettel (jobb) végzett PCoA alapján 

           

43. ábra: 	 = 5 esetén, a vizsgált jelszekvenciák k-közép klaszterezésének silhouette értékei teljes 
jellegkészlettel (bal) és szűrt jellegkészlettel (jobb) végzett PCoA alapján 

A 39. ábra azt mutatja, hogy a teljes jellegkészlettel végrehajtott k-közép klaszterezés eredménye 
sokkal megbízhatóbb, mint a szűrt jellegkészlettel végzett vizsgálatoké. Továbbá a teljes 
jellegkészlettel kapott eredmények közül az átlagos silhouette értékek 	 = 3, 4 és 5 esetén a 
legmagasabbak; ráadásul ezek az értékek alig különböznek egymástól. A megfelelő silhouette 
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diagramot megfigyelve azonban látható, hogy 	 = 4 és 	 = 5 esetén a silhouette diagram (42. ábra 
és 43. ábra) három többtagú klasztert és egy vagy két egytagú klasztert tartalmaz. Ennek alapján a 
kapott eredmények azt mutatják, hogy a vizsgált jelszekvenciák halmazát három tényleges klaszterbe 
érdemes csoportosítani. Hagyományosan ezeket a jelszekvenciákat négy mintarendszerbe sorolják. 
A 41. ábra által bemutatott silhouette diagram alapján a CBR-hez és SR-hez tartozó jelszekvenciák 
nem választhatók el k-közép klaszterelemzéssel. Kiemelendő azonban, hogy a klaszterek optimális 
számának meghatározása interpretációtól függ. A jelszekvenciák közötti összefüggések feltárásában 
a fenti módszer nem végleges döntést, hanem csak matematikai modellel megalapozott érvet jelent. 

A jellegkiválasztás ordinációs elemzésen alapuló igazolásának algoritmusának eredményei a 36. 

táblázat, 39. ábra, 40. ábra, 41. ábra, 42. ábra és 43. ábra és a 36. táblázat összehasonlításából azt 
mutatják, hogy a klaszterek szétválasztása a teljes jellegkészlet esetén lényegesen nagyobb, mint a 
szűrt jellegkészletnél, vagyis a különböző mintarendszerekbe sorolt jelszekvenciák elkülönülése 
jelentősebb. Ez úgy értelmezhető, hogy a szűrt jellegkészlet a vizsgált mintarendszerek legkorábbi 
evolúciós szakaszában jött létre, amikor az egyes vizsgált mintarendszerek közötti különbségek jóval 
kisebbek voltak, mint az evolúciójuk későbbi szakaszában. A kapott eredmények megerősítik, hogy 
a jellegtervezési fázisban a szukcesszív eliminációval elvégzett, a mintarendszerek alapján történt 
jellegkiválasztás helyes volt. Az itt leírt algoritmus alkalmazható a vizsgált mintarendszereken kívül 
egyéb mintarendszerekre is. 
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6. Magzati szívzörejek identifikálása 

6.1. Zajszint (NL) 

Bevezettem egy jellemzőt az akusztikus magzati szívhangoknak a jel és a zaj viszonya alapján történő 
valósidejű minősítéséhez és ezzel a felvételek algoritmikus kezeléséhez. Ilyen célokra általában a 
jel/zaj viszonyt (Signal-to-Noise Ratio, SNR) szokták alkalmazni, amely az átlagos zaj- és 
jelteljesítmény arányából számítható, vagyis azt fejezi ki, hogy a zaj egy akaratlanul megjelenő 
energia, amely a hasznos jellel együtt jelentkezik. A 44. ábra bemutat egy tipikus magzati 
szívhangfelvételt. Látható, hogy a különböző frekvenciasávokban történő szűrés egy-egy szívütést 
(S1 vagy S2 hangot) eltérő hatékonysággal mutat ki. 

 

44. ábra: Magzati szívhangfelvétel frekvenciaszűrésével előállított jelek. A �Î�Ï� 30…100 Hz, a �Ð�Ï� 60…100 Hz közötti sáváteresztő szűrővel készült 

Az akusztikus magzati szívhangok valósidejű analízisének első fázisában a felvételen lévő zaj durva 
becslése, és az S1, majd az S2 ütés kiválasztása történik, az esetleges szívzörej figyelmen kívül 
hagyásával. A szívhangfelvételből az S1 hang valósidejű keresése a szokásos jel/zaj viszony alapján 
beállított szinten történik. Az S1 meghatároz egy arányt, hogy mennyi az S1 és mennyi az összes 
többi eredetű hang. 

A szívhangfelvétel valósidejű analízisének második fázisában kerül sor a felvételen esetlegesen 
található szívzörejek meghatározására. A szívzörej helye és frekvenciája előzetesen ismeretlen, ezért 
a szívzörejt kereső algoritmus működéséhez jellemezni kell a zajt, vagyis be kell állítani egy sávot, 
ahol történik a keresés. Az S1 és az S2 amplitúdója jelentősen változhat, sőt lehetséges, hogy hiányzik 
a vizsgált időtartományban a szívhangfelvételről. A szívzörej valósidejű keresésekor az S1 
amplitúdója az irányadó; ennek ismeretében kell meghatározni a zaj mértékét, vagyis az S1-hez 
mérjük az átlagos zajt. A jel/zaj viszony (SNR) hagyományos fogalma az akusztikus magzati 
szívhangfelvételek leírására nem kellően pontos, mivel mind a jel, mind a zaj (pl. anyai szívhang 
beszűrődő része) időszakosan jelenik meg. Ráadásul a várandósság 30. hete előtt olyan kicsi a jel, 
hogy az akkor készült felvételeken nagyon nehéz megtalálni a magzati szívhangot. Az elektronikában 
szokásos jel/zaj viszony ebben az esetben eleve nem használható, mivel sem a jel, sem a zaj nem 
definiálható a hagyományos módon. Továbbá esetünkben nem véletlenszerű zajról van szó, hanem a 
magzat és az anya különböző mozgásaiból adódó determinisztikus hangösszetevőről. Az esetünkben 
nem használható SNR helyett bevezettem a zajszint (Noise Level, NL) fogalmát, amely a zaj átlagos 
amplitúdójának (3ÑÒh0) és az S1 hang átlagos amplitúdójának (3ÑV)) aránya, ahogy ezt a (43) 
összefüggéssel meghatározom. 
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". = 3ÑÒh03ÑV)  (43) 

Az általam definiált NL zajszintben benne lehet az esetleges magzati szívzörej is, mivel az S1 
szisztolés ütéshangok helyének meghatározásakor (a szívhangfelvételek valósidejű feldolgozásának 
első fázisában) a szívzörejeket nem lehet elkülöníteni. A valósidejű szívzörej keresésekor az egyes 
időszakaszokban egy szívhangfelvételen belül is módosul NL értéke az S1 hang előző szakaszban 
talált értékétől függően. A szívhangfelvételek értékelése az NL szerint történt: a szokottnál magasabb 
zajszint valamilyen jelenség fellépését mutatja (37. táblázat). Azt, hogy ez anyai szívhang vagy 
magzati szívzörej, további mérések döntik el. Az elkülönítést nehezíti, hogy egyes esetekben 
felbukkannak ún. preszisztolés szívzörejek. A preszisztolés szívzörej olyan jel, amely nem a 
szisztolés szakasz közepén fordul elő, hanem egészen rátolódik az S1-re, sőt időben egy kicsit elé is 
megy. 

37. táblázat: A magzati szívhangok felvételeinek osztályozása a zajszintjük szerint 

Osztály Zajszint (".) 

Alacsony szintű zaj < 15 % 

Közepes szintű zaj 15…65 % 

Magas szintű zaj > 65 % 

 

Az egyes magzati felvételek minősítéséhez alkalmazott keresési algoritmus lényeges eleme az NL 
zajszint előzetes ismerete; az NL nagysága befolyásolja az alkalmazott analízis módszert is. Ha 
ugyanis egy felvétel zajszintje alacsony, akkor a hangfelvétel elemeinek azonosítására elegendő egy 
amplitúdókorrelációs módszer [D42]. Ha azonban a felvétel magas zajszintű, akkor jóval erőforrás-
igényesebb matematikai eszközök szükségesek, ilyen pl. a wavelet transzformáció [D19], [D20]. 

6.2. Szívzörej-detektálás 

A hosszú idejű magzati szívhangvizsgálat szükségszerűségének további okát tártam fel azon 
túlmenően, hogy a magzat változó aktivitásából adódóan a rövid idejű mérések eltérő mérési 
eredményeket szolgáltatnának. A hosszú idejű vizsgálat ugyanis azt a többlet lehetőséget nyújtja, 
hogy ez idő alatt a magzati mozgásból adódóan olyan hangjelek is érzékelhetővé válnak, amelyek 
rövid idejű vizsgálatoban nagy valószínűséggel rejtve maradnának. Ezek egy tipikus példája, ha a 
magzati szívben vagy az azt körülvevő nagyérrendszerben olyan morfológiai elváltozások vannak, 
amelyek jellegzetes frekvenciái jól elkülöníthető hangjeleket szolgáltatnak. 

A 45. ábra ugyanazon hangfelvétel két szelvényét mutatja [D22], amelyek lényegesen különböznek 
egymástól. A felvétel egy olyan magzathoz tartozik, amelynél a születés után echokardiográfiával 
kamrai sövényhiányt (VSD) diagnosztizáltak. Ennek alapján megállapítottam, hogy két teljesen 
különböző formájú és időzítésű szívzörej látható rajta. A kétféle szívzörej paramétereit megadja a 38. 

táblázat. Az a) típusú szívzörej a 45. ábra felső részén látható. Ez egy holoszisztolés (a szisztolés 
szakasz egészében tartó) szívzörej, amely kismértékben crescendo (fokozatosan erősödő) jellegű, 
időben csökkenő frekvenciájú és inkább a szisztolés szakasz második felében helyezkedik el. Ezt a 
szívzörejt a VSD tüneteként lehet értékelni. Az a) szívzörejt a mérés első felében rögzítették. 
Meglepő módon, 10 perc múlva egy másik, b) szívzörej került rögzítésre (45. ábra alsó része), amely 
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helyzetét, valamint frekvenciaspektrumát tekintve jelentősen eltér az elsőtől. A b) szívzörej 
decrescendo (fokozatosan csökkenő intenzitás) jellegű, inkább a szisztolés szakasz első felében 
található és időben növekvő frekvenciájú. A 38. táblázatban látható paraméterekből látszik, hogy a 
két esetben egészen más jellegű, eltérő fiziológiai okokra visszavezethető szívzörejről van szó. 

 

45. ábra: Kétféle magzati szívzörej 

38. táblázat: A detektált kétféle szívzörej paraméterei. A rövidítések értelmezését a 39. táblázat 
adja meg 

Zörejt kiváltó ok Zörejparaméter neve Zörejparaméter értéke 

a) kamrai 
sövényhiány (VSD) 

SM-nek az S1-hez képesti mértéke 80% 

SM helyzete és időtartama (wm1) holoszisztolé, 136 ms 

SM domináns frekvenciája és sávszélessége 32 Hz, BW: 27…38Hz 

DM (diasztolés szívzörej) nem észlelt 

S1 eltolódás (split) 44 ms 

S2 eltolódás (split) 28 ms 

b) nem azonosított 

SM-nek S1-hez képesti mértéke 25% 

SM helyzete és időtartama (wm2) korai szisztolé, 110 ms 

SM domináns frekvenciája és sávszélessége 44 Hz, BW: 36…52 Hz 

 

A kardiológusokkal történt konzultációkon több javaslat született a jelenség magyarázatára. Ezek 
egyike, nevezetesen az, hogy a zörej oka a magzati légzés ideiglenes megjelenése, elvethető, mivel a 
felvételen szereplő magzati szívhang eltér a magzati légzés jelétől alakjában (a légzés kaotikus 
jelalakú), frekvenciaspektrumában (a légzés kaotikus, változó frekvenciakomponensekkel) és 
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intenzitásában (a légzésé tízszer erősebb). A másik javasolt magyarázat a magzat helyzetének 
változása, azonban pusztán a jelátviteli közeg megváltozása nem indokolja a jelalak ilyen mérvű 
megváltozását. A jelenség leginkább elfogadható oka az lehet, hogy viszonylag távol egymástól két 
különböző hangforrás létezik. A billentyűt rögzítő ínhúrok (chordae tendineae) rezgése kizárható a 
VSD-hez való közelsége miatt. Esetleg a hang a Still-zörej lehet, bár ez a szívzörej 2 éves kortól 
szokott fellépni. A tünet tisztázása túlmutat a magzati szívhangvizsgálat keretein és egy részletes 
echokardiográfiai vizsgálatot igényel. Összességében az észlelt b) típusú szívzörej a magzati légzéstől 
vagy mozgástól eltérő fiziológiai, illetve morfológiai okból jött létre, de az érzékelés szempontjából 
szorosan összefügg a magzat helyzetével. Az a tény, hogy az akusztikus magzati szívhangfelvételek 
elemzésére használt módszerrel kétféle szívzörejt lehet megkülönböztetni és azonosítani ugyanazon 
a felvételen, igazolja a módszer szelektivitását. 

6.3. Elosztott adatbázis 

Vizsgálatokat folytattam az akusztikus magzati szívhangfelvételeken detektálható szívzörejek 
klaszterezés segítségével történő csoportosítására és identifikálására [D23], [D41]. Felismertem, 
hogy mivel az újszülött magzatokban rendkívül kicsi a veleszületett szívbetegségek (CHD) aránya és 
esetszáma, továbbá ebből adódóan a szívzörejek az akusztikus magzati szívhangfelvételekben ritkán 
fordulnak elő [D18], [D19], a tudományos feldolgozáshoz elengedhetetlen, hogy a statisztikai 
biztonságnak megfelelő nagyszámú esetre nézve rendelkezzünk adatokkal. Az adatokból csak akkor 
lehet megfelelően alátámasztott következtetéseket levonni, ha az adatok hosszú időn keresztül 
módszeresen kerülnek összegyűjtésre az összes hasonló eset bevonásával, ezért javasoltam, hogy a 
mérési protokoll az egyes felvételekhez metaadatokként automatikusan rendeljen hozzá markereket 
egy előre rögzített készletből. Az igen nagy tömegű adatot csakis elosztottan lehet tárolni és ezen 
markerek alapján feldolgozni. 

Ma hazánkban kb. 100 különböző helyen végeznek rendszeresen akusztikus magzati 
szívhangméréseket (magzati fonokardiográfia, PCG) a magyar fejlesztésű Fetaphon kardiotokográf 
(CTG) készülékkel. A sokéves mérésekből összesen 25 olyan eset fordult elő, amelynél CHD-re 
lehetett következtetni. Az ilyen rendkívül ritka előfordulású jelenségekről szóló adatok összegyűjtése 
hagyományos módszerekkel – vagyis az egészségügyi intézmények közötti emberi kapcsolat alapján 
– lehetetlen, az itt-ott ritkán felbukkanó egyedi adatokból pedig semmilyen vizsgálatot vagy kutatást 
nem lehet végezni. Pedig a CHD magzati korban történő felderítésének óriási jelentősége van. Ma 
már arra is van példa, hogy egy magzati szívben lévő, veleszületetten szűk ovális lyukat (foramen 

ovale) a várandósság alatt végzett műtéttel tágítottak ki. 

A fent említett vizsgálati készülékkel végzett mérések alapján vált nyilvánvalóvá, hogy az ezen a 
területen rejlő tudományos értékek felderítésére olyan hálózatot kell létrehozni, amely az egymástól 
független intézményekben helyileg készült akusztikus magzati hangfelvételekből származó adatokat 
közös felhasználhatóságúvá teszi. Természetesen ez csak kiegyensúlyozottan történhet, ezért 
kidolgoztam az elosztott adatközpontként működő elosztott hash táblázaton (DHT) alapuló strukturált 
P2P informatikai rendszer tervét, amelyben egy adott mérőhelyen (egészségügyi intézményben 
történő PCG mérés) kapott adatokat az ott azonosított szívzörejmintázat alapján abba az intézménybe 
küldik, amelyik az adott szívzörejmintázatot tartalmazó szívhangfelvételek gyűjtésére ki van jelölve. 
A megfelelő adatgyűjtő kikeresése a P2P DHT-k esetében szokásos, kulcs alapú keresési 
szekvenciákkal történik. Az általam javasolt megoldásban az egyes fájlok tárolása a markerek hash 
értékei alapján történik. A DHT átfedő csomópontja egy orvosi információs központnak 
megfeleltethető rácselem, amely a páciensektől beérkező PCG felvételek valamilyen szempontú 
értékelését végzi. Ennek eredménye részben a közvetlenül felhasználható adat (pl. magzati szívverés 
[FHR] paraméterei) kinyerése, részben viszont a hosszútávú méréseken, így a nagy adatmennyiségen 

               hosszu.gabor.laszlo_231_24



 

83 

 

alapuló zavarjelek keresésének lehetősége. Az általam bevezetett NL zajszint azért értékes, mert igen 
nagy mennyiségű, különböző módszerrel mért adatok szerepelnek az adatbázisban, és pusztán a 
szívzörej felvétele nem elég a kiértékeléshez. Ha azonban a szívzörej felvételekkel együtt el van 
tárolva az alkalmazott NL zajszint érték, akkor a felvétel kiértékelése ennek figyelembe vételével 
történhet, mert a zajszint mértéke az adott mérés megbízhatóságát minősíti. 

Az általam javasolt P2P alapú elosztott adatbázis egy veleszületett szívhibát (CHD) vizsgáló és kutató 
szakértői együttműködés része lehet, tulajdonképpen egy elosztott szakértői rendszer (46. ábra). Az 
eljárásban csak azok a felvételek kerülnek tárolásra, amelyek valamilyen marker alapján 
különlegesnek minősülnek. Az így kialakítandó informatikai rendszer előnye, hogy a zörej-
jelenségeket rendkívül ritkán tartalmazó, és ezért az önmagában hatékonyan nem felhasználható 
felvételeket zörejspecifikusan összegyűjtve a további kutatások számára értékes adatbázis jöhet létre 
– mindez az emberi tényező kiküszöbölésével, egy önműködő P2P DHT által irányítva. 

 

46. ábra: Szívzörejmintázatok elosztott adatbázison alapuló gyűjtése 

Az egyes szívzörejek identifikálása és klaszterekbe sorolása nem fejeződött be, azonban a 
vizsgálatoknak már így is vannak eredményei. Ezek legfontosabbika egy sajátos szívzörej 
felfedezése, amely egy olyan magzatnál volt mérhető, amelynek egy másik, ettől teljesen eltérő 
szívzöreje is volt. 

Adattovábbítás a DHT-be 

Elosztott adatbázisban tárolás 

PCG mérés a páciens otthonában 

Egy DHT-beli rácselem feldolgozza a PCG felvételt 

Az elosztott adatbázisra épülő klaszteranalízis 

A klaszterstruktúra alapján fejlődési rendellenességek kimutatása 

               hosszu.gabor.laszlo_231_24



 

84 

 

7. Eredmények hasznosíthatósága 

7.1. Mintaevolúció informatikai modellezése 

A mintaevolúció területén elért eredmények a jelenleg ismert több millió eddig megfejtetlen 
jelszekvencia (pl. régészeti tárgyakon talált feliratok) által hordozott információ egy részének 
felderítéséhez alkalmazhatók, továbbá lehetőséget teremtenek az időbeli fejlődést mutató 
mintarendszerek evolúciójának az eddigieknél alaposabb, algoritmikus meghatározására. Az időben 
változó mintarendszerek informatikai modellezési módszereit alkalmaztam megfejtetlen 
jelszekvenciák értelmezésében, továbbá a modellezésből kinyert adatok hasznosíthatók egyéb 
tudományterületek számára is. A kidolgozott informatikai eljárásokat az általam vezetett 
kutatócsoport különböző írásokra mint speciális mintarendszerekre alkalmazta, pl. arab és arám 
írásokra végeztünk fenetikai és kladisztikai modellezést, továbbá a mintarendszerek evolúciós 
modellezése alkalmazásával korábban megfejtetlen jelszekvenciák jelentésének meghatározását 
végeztük el. 

Munkám eredményességét abban tudom lemérni, hogy az elmúlt másfél évtizedben a Kárpát-
medencében előkerült egyes jelszekvenciák megfejtését végző kutatócsoportok tagjaként szerepet 
kaptam az ezeket alkotó jeleknek korábbról ismert szimbólumoknak való megfeleltetésében. Ezek a 
megfejtett jelszekvenciák a Kiskundorozsmai, a Dombói és az Újlaki felirat. A feladat nehézségét az 
adja, hogy a különböző, evolúciósan független szimbólumoknak gyakran hasonló jelszekvenciabeli 
jelek felelnek meg, máskor egy szimbólumot igen eltérő módon jelenítettek meg a különböző 
jelszekvenciákban. A mintaevolúciós kutatásnak egy jelentős alkalmazási területe adódik abból, hogy 
az eurázsiai steppe hektikus történelmi és földrajzi viszonyai és az igen összetett mintaevolúciós 
(írásevolúciós) folyamat együttesen azzal járt, hogy a mintarendszerek sok évszázados fejlődésének 
csak viszonylag kevés fennmaradt emléke (jelszekvenciák) maradt, és ezek egy részét sem tudták 
megfejteni. Várható, hogy a jövőben az eddiginél sokkal több fosszília kerül elő, és további megtalált 
jelszekvenciák megfejtésében komoly segítséget adhat a jelen kutatás, ahogy ezt az 
irodalomjegyzékben szereplő számos publikáció mutatja. 

7.2. Magzati szívzörejek identifikációja 

A magzati szívhangok vizsgálata körében az általam meghatározott NL zajszint több tízezer magzat 
vizsgálatánál került felhasználásra, a javasolt P2P alapú elosztott adatbázis pedig új lehetőséget ad a 
ritka magzati szívzörejek azonosítására és tulajdonságaik megismerésére. 

A magzati fonokardiográfiát az orvostudomány még csak korlátozottan alkalmazza, eddig nem nyert 
teljes elfogadást. Ennek az oka az, hogy az orvosok ismert berendezésekkel dolgoznak, amelyekre 
megvannak a pontos előírások, így mással dolgozni nehézkesebb; de a nagy ultrahangos gyártó cégek 
anyagi érdekeltsége is közrejátszik ebben. Konkrét példákkal is alá tudom támasztani, hogy bizonyos 
kritikus esetekben a fonokardiográfiai vizsgálat nemhogy előnyösebb, hanem kizárólag ezzel 
előzhető meg egy születés előtti végzetes kimenetelű válsághelyzet. Ezért várható, hogy az ultrahang 
mellett a magzati fonokardiográfia szerves része lesz a magzati vizsgálatoknak, azon helyzetekben, 
amelyek nehezen vagy pontatlanul oldhatók meg ultrahanggal. Erre jó példa – ugyan ez nem tárgya 
az értekezésnek – a magzati mozgás, amely hihetetlen sok, eddig feltáratlan információt tartalmaz. A 
magzati fonokardiográfia fontos kiegészítése lesz a magzati vizsgálatoknak, s ennek is át kell esni 
azon a felfutási szakaszon, amelynek a gyógyászatban majd minden készüléknek át kellett esnie. 
Ebben a tekintetben az, hogy a zajszint egy elkerülhetetlen de nagyon fontos paraméter, rengeteg 
mérési típus esetén előjön. 
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8. Új tudományos eredmények összefoglalása 

1. tézis: Jelleghasonlósági vizsgálatok (3. fejezet) 

Kidolgoztam az időben változó mintarendszerek jellegei evolúciójának matematikai modellezéssel 
történő vizsgálatát. 

1.1. altézis: Mintaevolúciós fogalmak és alapelvek kidolgozása (3.1. alfejezet) 

Meghatároztam a mintarendszerek evolúciója modellezéséhez szükséges fogalomrendszert, továbbá 
kidolgoztam a minimális entrópia elvet, amely a parszimónia elv mintaevolúciós változata [D1], [D2], 
[D27], [D33], [D44]. 

1.2. altézis: Glif-összetettségi mutató (GCP, 3.2. alfejezet) 

Kidolgoztam a szimbólumok alakzatának karakterisztikusságát jellemző glif-összetettségi mutatót, 
amellyel numerikusan figyelembe vehető a glifek által hordozott változó bonyolultságú topológiai 
információ [D2], [D33], [D34], [D38], [D46]. 

1.3. altézis: Glifhasonlóság számszerűsítése (3.3. alfejezet) 

Létrehoztam a szimbólumok glifjeinek leírására szolgáló alakzati jellemzők rendszerét, és 
kidolgoztam a glifek hasonlósága számszerűsítésének módszerét [D33], [D34], [D38], [D46]. 

1.4. altézis: Jellegtranszformációk és jellegfejlődési elvek (3.4. alfejezet) 

Felismertem, hogy a mintarendszerek jellegeinek változásai felfoghatók elemi jellegtranszformációk 
sorozataként, továbbá a jellegtranszformációk különböző jellegfejlődési elvek szerint érvényesülnek 
[D1], [D2], [D33], [D38], [D44], [D46]. 

1.5. altézis: Leszármazási láncokra épülő szimbólumszármaztatás (3.5. alfejezet) 

Kidolgoztam a szimbólumszármaztatás módszerét, amely a szimbólum-glifek hasonlósági viszonyai 
alapján a szimbólumok leszármazási láncain alapul [D34], [D38], [D46]. 

2. tézis: Fenetikai vizsgálatok (4. fejezet) 

Kifejlesztettem a mintaevolúció fenetikai modellezésének módszereit a fenetikában ismert eljárások 
módosításával, és kidolgoztam a jelszekvenciák előzetes osztályozását minősítő összetett 
többváltozós adatelemző eljárást. 

2.1. altézis: Egyszerű fenetikai modellezés (4.1. alfejezet) 

Bevezettem a hasonlósági jellegcsoport fogalmát a mintarendszerek vizsgálatához szükséges 
jellegtervezés végrehajtására, amely az egyes jellegek taxonbeli előfordulását határozza meg. Ennek 
alapján létrehoztam a vizsgált mintarendszerek egyszerű fenetikai modelljét [D33], [D44]. 

2.2. altézis: Kiterjesztett fenetikai modellezés (4.2. alfejezet) 

Kidolgoztam a mintarendszerek filogenetikai modellezésének fő akadályát jelentő nagyszámú 
homoplázia algoritmizált kezelésére a kiterjesztett fenetikai modellezési eljárást, amely alternatív 
leszármazási lehetőségeket leíró eredetmodellek rendszerére épül. Felismertem továbbá a vizsgált 
mintarendszerek fejlődésében egyfajta retikuláris evolúció hatását [D1], [D30]. 
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2.3. altézis: Jelszekvencia-osztályozás validálása többváltozós elemzéssel (4.3. alfejezet) 

Kifejlesztettem a jelszekvenciák előzetes csoportosításának igazolására egy hierarchikus 
klaszterezésre és főkomponens-elemzésre épülő összetett algoritmust. Ennek keretében bevezettem a 
holofiletikus indexet annak számszerűsítésére, hogy egy filogenetikai fában az egy osztályba tartozó 
jelszekvenciák hányad részben alkotnak holofiletikus részfát; az összes jelszekvenciára vonatkozó 
együttes holofiletikus indexet; a súlyozott holofiletikus indexet annak figyelembe vételére, hogy az 
egyes jelszekvenciák hányad részben tartalmazzák az egy osztályba tartozó jelszekvenciákban 
előforduló jellegeket; és az összes jelszekvenciára vonatkozó súlyozott együttes holofiletikus indexet 
[D6], [D8], [D27]. 

3. tézis: Evolúciós vizsgálatok (5. fejezet) 

Kidolgoztam a szukcesszív eliminációt, mint egy iteratív jellegkiválasztást a kiterjesztett fenetikai 
modell kiértékelésére, ezzel lehetővé téve kladisztikai analízis elvégzését; valamint kifejlesztettem a 
jellegkiválasztás helyességét igazoló jelszekvencia-elemző eljárást. 

3.1. altézis: Szukcesszív elimináción alapuló analízis (5.1. alfejezet) 

Bevezettem egy új fogalmat, a szukcesszív eliminációt, amelynek lényege a kiterjesztett fenetikai 
modellben közvetetten meglévő evolúciós adatok általános elvek alapján, adatvezérelten történő 
kiválasztása; kidolgoztam továbbá a szűrt, a rekonfigurált és a redukált fenetikai modell fogalmát 
[D1], [D30]. 

3.2. altézis: Kladisztikai analízis (5.2. alfejezet) 

Megmutattam, hogy kladisztikai elemzés hajtható végre a kiterjesztett fenetikai modellből 
szukcesszív eliminációval meghatározott kezdeti közös jellegkészlet alapján [D9]. 

3.3. altézis: Jellegkiválasztás validálása ordinációval (5.3. alfejezet) 

Kidolgoztam a jelszekvenciák főkoordináta elemzésén alapuló eljárást annak igazolására, hogy a 
szukcesszív eliminációból nyerhető szűrt jellegkészlet a vizsgált mintarendszerek fejlődésének 
kezdetét jellemzi [D7]. 

4. tézis: Magzati szívzörejek identifikálása (6. fejezet) 

Vizsgálatokat folytattam a rendkívül ritkán fellépő magzati szívzörejek identifikálása és adatainak 
elosztott adatbázisban történő tárolása és feldolgozása céljából. 

4.1. altézis: Zajszint (NL, 6.1. alfejezet) 

A magzati fonokardiográfia területén bevezettem a magzati szívzörej kereséséhez alkalmazott 
zajszint fogalmát a magzati szívhangfelvételek előzetes zajosság szerinti osztályozása érdekében. A 
zajszinttel a keresett magzati szívzörej-jelek, az S1 hang és a külső zavaró jelek (mint pl. az anyai 
hangjelek) erős ingadozása miatt az általánosan használt jel/zaj viszonytól eltérően itt a zajt mint adott 
időszakban mérhető zavaró jelet az előzőekben megtalált S1 hanghoz viszonyítom. Amennyiben az 
S1-re vonatkozó zajszint egy bizonyos mértéket meghalad, akkor a szívhangfelvétel ezen kritikus 
időszakaszában a szívzörej keresését meg sem indítom [D20]. 

4.2. altézis: Szívzörej-detektálás (6.2. alfejezet) 

Igazoltam, hogy a hosszú idejű és többszörösen végzett fonokardiográfiai vizsgálatok abból a 
szempontból is szükségesek, mert ezek adnak lehetőséget arra, hogy a magzat – mivel a mérés alatt 
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a helyét sok esetben változtatja – elhelyezkedése függvényében többféle szívzörej is detektálható 
legyen a felvételeken. Felismertem kétféle szívzörej sajátos együttállását, ezzel igazolva az 
akusztikus magzati szívhangvizsgálat szelektivitását a szívzörejek detektálhatósága tekintetében 
[D22]. 

4.3. altézis: Elosztott adatbázis (6.3. alfejezet) 

Kidolgoztam az egyedi fonokardiográfiai felvételeknek egy elosztott hash táblázatra épülő 
adatorientált informatikai rendszerbe történő foglalását, amely egy mérőhelyen kapott adatokat az ott 
azonosított szívzörej alapján az adott szívzörejmintázatot tartalmazó szívhangfelvételek gyűjtésére 
kijelölt intézménybe küldi [D48]. 
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9. Rövidítések és jelölések 

Az értekezésben előforduló rövidítéseket és jelöléseket a 39. táblázat mutatja be. A mátrixokat 
félkövér, dőlt nagybetűkkel, míg a vektorokat félkövér, dőlt kisbetűkkel jelölöm. 

39. táblázat: Az értekezésben használt rövidítések és jelölések 

Fogalom Leírás 

< > Átbetűzési érték, egy vizsgált mintarendszer szimbólumának helyettesítése egy másik, jól 
ismert mintarendszer egyik szimbólumával 

BW Sávszélesség (BandWidth) 

CBR Kárpát-medencei rovás (Carpathian Basin Rovash), egy vizsgált mintarendszer 
CHD Veleszületett szívbetegség (szívhiba) (Congenital Heart Defect) 
CPCC Kofenetikus korrelációs együttható (CoPhenetic Correlation Coefficient) 

CTG Kardiotokográf (CardioTocoGraph), a magzati szívhangok vizsgálatát és a méh 
izomzatának aktivitását mérő műszer 

DHT Elosztott hash táblázat (Distributed Hash Table), egy elosztott P2P rendszer, amely az 
eltárolt adatok kikeresését egy hash táblázat alapján teszi lehetővé 

DM Diasztolés szívzörej (Diastolic Murmur), a II. szívhang és a következő I. szívhang között 
hallható szívzörej, amely a szívkamrák elernyedése, vagyis a pitvarok felőli vérrel 
telítődés alatt keletkezik 

FHR Magzati szívverés (Fetal Heart Rate) 
GCP Glif-összetettségi mutató (Glyph Complexity Parameter), kifejezi a szimbólumokhoz 

tartozó glifek topológiájának bonyolultságát 

HI Holofiletikus index (Holophyletic Index) 

HTU Feltételezett taxon (Hypothetical Taxonomic Unit) 
JHI Együttes holofiletikus index (Joint Holophyletic Index) 

MDS Többdimenziós skálázás (MultiDimensional Scaling), lásd 41. táblázat 

NJ Szomszédösszevonás (Neighbor-Joining), lásd 41. táblázat 

NL Zajszint (Noise Level), az akusztikus magzati szívhangfelvételben a zaj átlagos 
amplitúdójának és az S1 hang átlagos amplitúdójának aránya 

OM Eredetmodell (Origin Model), a hasonlósági jellegcsoportok (SFG-k) része, a vizsgált 
utódjelleghez tartozó elődjellegek kiválasztásához szükséges evolúciós modellt és az ezt 
megalapozó adatokat tartalmazza 

OTU Létező vagy létezett, de tanulmányozható taxon (Operational Taxonomic Unit) 

P2P Egyenrangú (Peer-to-Peer) kommunikációs modell 
PCA Főkomponens elemzés (Principal Component Analysis), lásd 41. táblázat 

PCG Fonokardiográfia (PhonoCardioGraphy), a szívhangok felvétele és elemzése 

PCoA Főkoordináta elemzés (Principal Coordinate Analysis), lásd 41. táblázat 

S1 Az I. szívhang (first heart sound), a szisztolé kezdetét jelző szívütés. Ez a szívpitvarok és 
szívkamrák közötti billentyűk záródási hangja 

S2 A II. szívhang (second heart sound), a diasztolé kezdetét jelző szívütés. Ez a szívkamrák 
és az aorta (főverőér), illetve tüdőartéria közötti billentyűk záródásának hangja 
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Fogalom Leírás 
SFG Hasonlósági jellegcsoport (Similarity Features Group), a jellegtervezéskor a bemenő 

adatok kiválasztását segítő szöveges adatbázis 
SHR Székely-magyar rovás (Székely-Hungarian Rovash), egy vizsgált mintarendszer 
SLC Szimbólumleszármazási lánc (Symbol Lineage Chain) 

SM Szisztolés szívzörej (Systolic Murmur), az I. és II. szívhang között hallható szívzörej, 
amely a szívkamrák összehúzódása, vagyis a vér kipumpálása alatt keletkezik 

SNR Jel/zaj viszony (Signal-to-Noise Ratio), az átlagos zaj- és jelteljesítmény aránya 
SR Steppei rovás (Steppe Rovash), egy vizsgált mintarendszer 
TR Türk rovás (Turkic Rovash), egy vizsgált mintarendszer 

UPGMA Csoportátlag eljárás (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean), lásd 41. 

táblázat 

VSD Kamrai sövényhiány (Ventricular Septal Defect), a szív fejlődési rendellenessége. Ez a 
kamrai sövény részleges, 0,5…1 mm átmérőjű hiányát jelenti, amelyen a keresztül áramló 
vér jelentős zörejhangot okoz 

WHI Súlyozott holofiletikus index (Weighted Holophyletic Index) 

WJHI Súlyozott együttes holofiletikus index (Weighted Joint Holophyletic Index) 

WPMA Egyszerű átlag módszer (Weighted Pair Group Method with Arithmetic mean), lásd 41. 

táblázat 
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11. Függelék 

11.1. Metrikák és gépi tanulási módszerek 

Egy jelleg mérési skálája a jelleg lehetséges változatainak rendezett felsorolása. A nominális skála 
olyan mérési skála, ahol nincs értelmezhető sorrend, az egyenlőség az egyetlen alkalmazható reláció. 
Ezért a nominális skálán mérhető jelleget bináris értékű számszerűsítéssel kezelem, vagyis bináris 
változóval megadva egy bináris (másképpen: prezencia/abszencia, alternatív) jelleget kapok. Ha az 
adatpontok (objektumok) száma n, és a jellegek száma _, akkor az �� = X:&), :&7, … , :&eZ és �� =X:0), :07, … , :0eZ (�, � ∈ �1, … , ��) objektumok bináris jellegekben való egyezése a 40. táblázatbeli Î, Ð, Ó, � értékekkel írható le, ahol Î + Ð + Ó + � = _. 

40. táblázat: Két adatpont bináris jellegekbeli egyezési lehetőségeit leíró kontingenciatábla 

 1-es jellegállapotok száma ��-ben 0-ás jellegállapotok száma ��-ben 

1-es jellegállapotok 
száma ��-ben 

mindkét adatpontban 1-es 
jellegállapotok száma: Î 

��-ben 1-es és ��-ben 0-s 
jellegállapotok száma: Ð 

0-ás jellegállapotok 
száma ��-ben 

��-ben 0-s és ��-ben 1-es 
jellegállapotok száma: Ó 

mindkét adatpontban 0-s 
jellegállapotok száma: � 

 

Az �� és �� közötti eltérés mértékét jelölje a ����, ��� függvény. A ����, ��� matematikai értelemben 
különbözőség, ha teljesülnek rá a (44)-beli feltételek. 

∀��, ��: 0 ≤ d���, ��� < +∞, (nemnegativitás) ∀��: d���, ��� = 0, (egyenlőségi tulajdonság) ∀��, ��: d���, ��� = d���, ���, (szimmetria) 
(44) 

A ����, ��� metrika, ha teljesülnek rá a (44)-beli feltételek és a (45) háromszög-egyenlőtlenség. 

∀��, ��, ��: d���, ��� ≤ d���, ��� + d���, ��� (45) 

Az �� és �� különbözőségét sokféle ����, ��� függvénnyel leírhatjuk. Ezek egyike a 40. táblázatbeli Î, Ð, Ó, � értékeket felhasználó (46) összefüggéssel megadott egyszerű egyezési együtthatónak (Simple 

Matching Coefficient, SMC) a távolságot kifejező alakja (47), ami egy jellegállapot mindkét taxonban 
való meglétét vagy hiányát egyformán figyelembe veszi, ezért szimmetrikus jellegeknél célszerű a 
használata. 

s×ØÙ���, ��� = Î + �Î + Ð + Ó + � ,   �, � ∈ �1, … , ��, (46) 

d×ØÙ���, ��� = 1 − s×ØÙ���, ��� (47) 
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ahol � az adatpontok száma. A jellegállapotoknak csak az együttes meglétét figyelembe vevő 
Jaccard-indexet [21], és annak távolságot kifejező alakját (48), illetve (49) adja meg a 40. táblázatbeli Î, Ð, Ó, � értékek felhasználásával. 

sÚ���, ��� = ÎÎ + Ð + Ó ,   �, � ∈ �1, … , �� (48) 

dÚ���, ��� = 1 − sÚ���, ��� (49) 

A jellegállapotok együttes meglétének hatását hangsúlyozó Sørensen–Dice-együtthatót [17], [18], és 
annak különbözőséget kifejező alakját (50), illetve (51) adja meg a 40. táblázatbeli Î, Ð, Ó, � értékek 
felhasználásával. 

s×Û���, ��� = 2Î2Î + Ð + Ó ,   �, � ∈ �1, … , ��, (50) 

d×Û���, ��� = 1 − s×Û���, ��� (51) 

Az euklideszi távolságmérték (metrika) a lineáris terek elméletében az L2 normára épül; az �� =X:&), :&7, … , :&eZ és �� = X:0), :07, … , :0eZ objektumokra (52) szerinti. 

dÜ���, ��� = Ý�� − ��Ý7 = Þ$�:&4 − :04�7e
4() ,   �, � ∈ �1, … , �� (52) 

Az ordináció (dimenziócsökkentés) nagy adatszerkezetek dimenzionalitását csökkenti a legkisebb 
információvesztéssel. Egyfajta dimenziócsökkentő eljárás a klaszterezés, amely az adatokat 
homogénnak tekinthető csoportokba sorolja; fő típusai az összevonó (agglomeratív) hierarchikus és 
a felosztó (particionáló) klaszterezés. A 41. táblázat néhány ordinációs módszert mutat be. 
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41. táblázat: Ordinációs eljárások [12] 

Módszer Leírás 

k-közép 

(K-means): Felosztó klaszterező módszer, csak olyan adatpontok esetén használható, 
ahol a klaszterek centroidja értelmezhető, mert a számításokban az egyes klasztereket a 
centroidjuk képviseli. Olyan klaszterszerkezetet keres, ahol az egyes adatpontoknak a 
klaszterük centroidjától mért négyzetes távolságösszege minimális. Az optimális k érték 
kiválasztásának egyik módszere a silhouette érték, amely azt méri, hogy egy adott 
objektum mennyivel hasonlóbb a saját klaszterbeli többihez összehasonlítva az egyéb 
klaszterbeli objektumokkal. A silhouette érték nagyobb, ha a klaszterek jól elkülönülők 
[14]. Az :& objektum 6& silhouette értékét (53) definiálja. 

6& = Ð& − Î&ÊÎ:�Î& , Ð&�, (53) 

ahol Î& az :& objektum átlagos távolsága az :&-vel azonos klaszterbe tartozó többi 
objektumtól, and Ð& az :& átlagos távolsága a többi klasztertől;  � = 1, … , �; n az 
objektumok száma; 6& ∈ �−1,1�. Az 6̅ átlagos silhouette (54) szerint számítható. 

6̅ = 1� $ 6&
�

&()  (54) 

Az optimális k maximalizálja az 6̅-t. A k-közép klaszterezést jellemzi a csoporton belüli 

négyzetek közepe (Within-Group Sum of Squares, WGSS). Minél nagyobb a klaszterek 
elkülönülése vagy a klaszterek száma, annál kisebb a WGSS. Egy másik paraméter a 
csoportok közti és a csoporton belüli négyzetek összegének a hányadosa, amit F jelöl. F 

nő, ha a klaszter-elkülönültség és a klaszterek száma növekszik. 

MDS 

Többdimenziós skálázás (MultiDimensional Scaling, MDS): Felderítő ordinációs eljárás, 
a többdimenziós adatpontokat kisebb dimenziószámú térbe vetíti le úgy, hogy közben 
igyekszik megőrizni az adatpontok (objektumok) közötti távolságok nagyságrendi 
viszonyait. Alkalmazásával lehetségessé válhat olyan háttérdimenziók feltárása, amelyek 
az eredeti adatmátrixból nem láthatók, mivel addig ismeretlen kapcsolatokat is fel lehet 
ismerni a kiadódó euklideszi térben. Az MDS nem tételez fel semmilyen kapcsolatot az 
adatpontok és a céldimenziók között. Fő típusai a metrikus MDS (PCoA) és a 
nemmetrikus MDS (NMDS), ez utóbbi rang jellegű adatokat is kezel. 

NJ 

Szomszédösszevonás (Neighbor-Joining): Távolságmátrixos agglomeratív klaszterezési 
eljárás filogenetikai fák kialakítására. Célja, hogy az objektumok (pl. taxonok) eredeti 
távolságait az NJ-fán belüli távolságok a lehető legjobban közelítsék. Az NJ-fában azok 
az objektumok kerülnek egymás mellé, amelyek egymástól való eredeti távolsága a 
legkisebb. A kettőjük NJ-fabeli távolsága úgy módosul, hogy minél nagyobb kettejük 
átlagos eredeti távolsága az összes többitől, annál kisebb lesz a módosított távolságuk, 
mivel a többitől való nagy távolság nagy evolúciós sebességet jelent, s ez megnöveli a 
kettejük viszonylagos közelségét. A szomszédösszevonás a filogenetikai fa ágainak 
összhosszúságát minimalizálja. Az NJ előnye, hogy nem feltételezi az evolúciós óra 
szerinti fejlődést, vagyis heterotachia (eltérő evolúciós sebességek) esetén is jól 
használható. 
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Módszer Leírás 

PCA 

Főkomponens elemzés (Principal Component Analysis): Felderítő, ordinációs 
adatelemzési eljárás. Használatának feltétele, hogy minden változó kvantitatív legyen, 
amelyeknél a távolság és sorrend is értelmezett. Ortogonális transzformációt használ a 
valószínűleg korrelált változók megfigyelései halmazának átalakítására lineárisan 
független változók (komponensek) értékeinek halmazává. A komponensek az eredeti 
jellegek lineáris kombinációi. Csak euklideszi távolsággal használható. A PCA célja az 
eredeti jellegekből alkotott többdimenziós teret olyan ordinációs térbe vetíteni, amelyben 
az egyes irányok az objektumok és jellegek közötti legnagyobb szóródásnak felelnek 
meg. Szemben a jellegekkel (vagyis az eredeti változókkal) a komponensek 
korrelálatlanok. Az első néhány főkomponens leírja az eredeti jellegek összes 
szórásnégyzetének (varianciájának) elég nagy hányadát. A PCA feltételezi, hogy lineáris 
kapcsolat van az adatpontok és a főkomponensek által képviselt, mélyben meghúzódó, 
látens változók között. Az alkalmazásához szükséges az eredeti objektum–jelleg 
adatmátrix ismerete. 

PCoA 

Főkoordináta elemzés (Principal Coordinate Analysis), metrikus MDS, klasszikus MDS: 

Felderítő, ordinációs adatelemzési eljárás, az MDS olyan változata, amely intervallum 
vagy arányskála jellegű adatokat is kezel. Bármilyen különbözőséggel alkalmazható. Az 
objektumok közötti különbözőséget az ordinációs térbe képezi le, és az eredeti 
adatkészlet legnagyobb varianciáját igyekszik magyarázni. Szemben a PCA-val, a PCoA 
esetén nincs közvetlen kapcsolat a koordináták és az eredeti változók között, így az 
ordinációs térbeli változók értelmezése nehezebb. Az alkalmazásához nem szükséges az 
eredeti objektum–jelleg adatmátrix ismerete, elég az objektum–objektum távolságmátrix. 

UPGMA 

Csoportátlag eljárás (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean) : Távolság-
optimalizáló módszer, minden adatpontnak egyenlő súlya van a számításban. A 
távolságmátrixban páronként keresi a minimális hasonlóságot és így építi fel 
agglomeratív módon a hierarchikus klaszterstruktúrát. Mindig a két egymással 
leghasonlóbb klaszter adatpontjai távolságának átlagával számolva képez egy új (egy 
elemmel kisebb) távolságmátrixot, vagyis egy klaszternek egy másik klaszterhez képesti 
átlagos távolságát számítja ki. 

Ward-
módszer 

Eltérésnégyzetösszeg-növekedés minimalizálása: Homogenitás-optimalizáló módszer, a 
klaszterek heterogenitását minimalizálja. A hierarchikus klaszterezés minden lépésében 
azt a két klasztert vonja össze, amelyek esetében a klaszteren belüli szórásnégyzet (vagyis 
a legkisebb négyzetes hiba) növekedése a legkisebb. Nem garantál optimális 
klaszterezettséget. 

WPGMA 

Egyszerű átlag módszer (Weighted Pair Group Method with Arithmetic mean): Távolság-
optimalizáló módszer, ahol nem az adatpontok, hanem az egyes klaszterek súlya egyezik 
meg. Így ha egy klaszternek kevesebb adatpontja van, akkor adatpontjai nagyobb súlyt 
kapnak a számításokban. Elsősorban biológiai osztályozásokra használják, amelyeknél a 
kapott dendrogramok fastruktúráját adott esetben evolúciós vonalakként értelmezik. 

 

Az ultrametrikus fában (3. táblázat) mért páronkénti eltérések, azaz ultrametrikák többé-kevésbé 
eltérnek az objektumok eredeti különbözőségeitől. Legyen à az eredeti térben lévő objektumok 
közötti páronkénti különbözőségek mátrixa, á pedig a ordinációs térbe leképezett objektumok közötti 
páronkénti, úgynevezett kofenetikus eltérések mátrixa. A kofenetikus eltérés azt a hasonlóságot méri, 
amely ahhoz szükséges, hogy két objektum ugyanabba a klaszterbe kerüljön. Minél kisebb a 
különbség a à és á mátrixok között, annál jobb a következtetési módszer. Ezt a mátrixkülönbséget a 
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kofenetikus korrelációs együtthatóval (CPCC) mérjük [13], amely a mintákra vonatkozó Pearson 
korrelációs együttható az eredeti à különbözőségi mátrix és a á kofenetikus különbözőségi mátrix 
elemei között, lásd (55). 

�����à, á� = �â��à, á� = ∑ ��&0 − �̅���&0�f{� − k̅�&ã0Q∑ ��&0 − �̅�7 ∑ ��&0�f{� − k̅�7&ã0&ã0
, (55) 

ahol �&0 a à különbözőségi mátrix eleme, �&0�f{� pedig a á kofenetikus eltérési mátrix eleme; �̅ és k̅ 
pedig a �&0, illetve �&0�f{� értékek átlaga. A ���� annak mértéke (alkalmassági indexe), hogy egy 
adott hierarchikus klaszterezés (egy fa) mennyire őrizte meg az objektumok közötti páronkénti 
eltéréseket. Más szóval, méri a torzítás mértékét, amelyet a fát létrehozó klaszterezési módszer 
okozott a rendszerben. Ha a ���� közel van az 1-hez, akkor a klaszterezés megfelelő. 

11.2. Ártalmatlan szívzörejek 

A szívzörej a vér turbulens áramlása miatt jön létre [11]. A szívzörej kialakulásának ismert 
mechanizmusai a következők: (i) ép szívbillentyűn keresztül az élettaninál nagyobb vérmennyiség 
áramlik át, (ii) egyébként élettani (normális) mennyiségű vér hibásan záródó szívbillentyűn áramlik 
át, (iii) a szív üregeit elválasztó sövényeken rendellenes nyílás található, és ezen keresztül is létrejön 
véráramlás [10]. A szívzörejek egy része ártalmatlan, nincs szervi oka, csupán a véráramlás 
megváltozása, a szívfalhoz vagy az erekhez ütődése okozza, amint ezt a 42. táblázat bemutatja [20]. 

42. táblázat: Ártalmatlan szívzörejek 

Zörej 
Típusos 
életkor 

Zörej jellemzői Ok 

perifériás 
pulmonális 

stenosis 

újszülött-
kor 

Ejekciós szisztolés zörej, leginkább a 
sternum (szegycsont) bal felső 
szélénél található, a hát felé 
vezetődik 

Turbulencia az arteria pulmonális 
törzs bifurkációjánál 

Still-zörej 2-8 év 
Zenei jellegű (pengő) mezoszisztolés 
zörej a szívcsúcs és a sternum bal 
alsó harmada között 

Bal kamra kiáramlási pályában 
keletkező turbulencia, vibráció 

vénás morajlás 2-7 év 
Folyamatos morajlás az 
infra/supraclavivularis árokban, a fej 
helyzetével változik/eltűnik 

Turbulencia a vena jugularisban, 
illetve a vena cava superiorban 

kardio-
respiratorikus 

zörej 
 

A csúcson és vagy a mesocardium 
felett közelről hallatszó, magas 
színezetű, hangos szisztolés zörej; a 
testhelyzet nem befolyásolja az 
intenzitást 

A szív és az elülső mellkasfal közé 
került tüdőszövet ki- és/vagy 
belégzésben a szívakciók alatt 
összenyomódik, és a „visszafelé” 
áramló levegő jól hallható 
szisztolés zörejt hoz létre 
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A funkcionális szívzörej szíven kívüli okokból ered, mint pl. nagyfokú vérszegénység, láz vagy 
pajzsmirigy túlzott működése. Általában minden olyan tényező, amely növeli a szíven átáramló 
vérmennyiséget, vagy fokozza az áramlás sebességét, szívzörej megjelenéséhez vezethet. Pl. a láz 
1 °C-os növekedése a szívfrekvenciát (szívverést) 10 ütés/perccel növeli. Ha a szívüregből kiinduló 
nagyerek átbocsátóképessége a megnövekedett vérmennyiséghez képest szűk, kialakulhat a szívzörej. 
Az ártalmatlan szívzörej jellemzője, hogy a hátterében a szívben semmilyen kóros szervi eltérés nem 
mutatható ki. A gyermekek 60%-ánál megtalálható a szívciklus első felében hallható szívzörej. Az 
ártalmatlan szívzörejek keletkezési okai: a szív normális anatómiai variánsai, vagy a szív által 
percenként pumpált vér mennyiségének, a véráramlás sebességének megváltozása (például szapora 
szívverés). Utóbbi esetben az ugyanakkora keresztmetszetű billentyűkön nagyobb mennyiségű, vagy 
gyorsabban áramló vér halad át, és ez okozza a turbulencia növekedését. A szívzörej egy sajátos 
alakja a Still-féle pengő húr zörej (42. táblázat). Ez a bal szívkamrából a nagyvérkörbe kilépő vér 
örvénylése következtében alakul ki. Elsősorban óvodás és serdülő korban jelentkezik. 

11.3. Veleszületett szívbetegségek 

A veleszületett szívbetegségek (Congenital Heart Defect, CHD) az újszülöttek 0,8%-át érintik. Ezen 
belül a kamrai sövényhiány (Ventricular Septal Defect, VSD) a szív leggyakoribb fejlődési 
rendellenessége, előfordulási valószínűsége 0,25%. A szívrendellenességek többnyire szívzörejeket 
is okoznak, amelyek rendszerint a szívciklus első vagy második felére esnek: szisztolés szívzörej 
(Systolic Murmur, SM), illetve diasztolés szívzörej (Diastolic Murmur, DM). A VSD gyermekkorban 
már nagy pontossággal kimutatható, mivel hozzáférhetőségénél fogva jól mérhető, a magzati korban 
történő feltárása sok esetben elősegíti a szülési folyamatkor jelentkező problémák elkerülését. 
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