Vilasz Dr. Acs Evanak az MTA doktori értekezésemre adott biralatara

Elséként szeretném megkdszonni Dr. Acs Eva professzor asszonynak, hogy elvéllalta az
értekezésem biralatat, nagy 6rommel olvastam méltatd szavait, melyben munkamat elméleti,
modszertani és gyakorlati szempontbdl egyarant jelentésnek, témavalasztasat id6szerlinek,
kivitelezését példamutato szintézisnek itéli, kiemelve annak mddszertani sokszinlségét. Kiilon
kdszondm kritikai megjegyzéseit is, ezeket elfogadom, ezek kozul a valaszomban minddssze
kett6re kivanok reflektalni.

Birdlataban megjegyzi, hogy a cim ,tulzottan irodalmias, publicisztikus hangvételld”. Ezzel
altaldnossagban egyetértek, de szandékosan vélasztottam ezt a megoldast. Bar a harom téma,
amelyet az értekezésem f6 fejezeteiben feldolgoztam egy-egy konkrét faj élete soran szervesen
kapcsolédik egymashoz, amit a bevezetS fejezetben részletesen, egy példan keresztiil be is
mutattam, de az értekezés fejezeteiben bemutatott konkrét kutatdsi eredményeink, |évén az
egyes vizsgdlatok alanyai ugyan makrogerinctelenek, de fejezetenként kilénboz6k, nem is
minden esetben ugyanazon rovarrend képvisel6i. Ezért ez a kapcsolat a konkrét esetekben
nem annyira kézzelfoghatd, és egyik eredmény a masikkal szorosan nem 6sszekapcsolhatd. A
cim is igyekszik ezt a kett6sséget kifejezni, mint ahogyan egy konyv fejezetei kapcsolédnak
egymashoz, egységet alkotnak, ugyanakkor a fejezetek 6nallésdga j6l meghatdrozhatd, a nagy
egészen belll egy-egy 6nallod torténetszdlat képviselnek. Egy olyan cim, ami a harom témakort
egyetlen allitdsba erélteti, azt sugallta volna, hogy a fejezetek tokéletesen egymasra épiilnek,
és nagyon szorosan kapcsolddnak, minden megfogalmazott eredmény ugyanazt a végsé
Uzenetet alapozza meg, holott a disszertaciéban a nyilvanvalé de lazabb kapcsolat és az
onallosag kettGsségének fenntartasa kifejezett célom volt. Emiatt nem késziilt a harom fejezet
Uzeneteit 6sszekapcsold abra sem, bar a bevezet6ben bemutatott példafaj konkrét esetére,
mintegy altaldnos sémaként ez megalkothatd lett volna, de nem szerettem volna olyan
varakozasokat ébreszteni az olvasdban ezzel, amit végil nem tudok a konkrét eredmények
kapcsan valéra valtani.

Szintén megjegyzi, hogy ,Formai szempontbdl a latin fajnevek és az auctor-évszamok
egységesitése, valamint néhany abra- és tdblazathivatkozas finomitasa javasolt.” — Nem vagyok
biztos benne, hogy pontosan értem, hogy birdldém itt mire gondolhatott. Elképzelhetd, hogy a
megjegyzés a botanikai/algoldgiai és a zooldgiai nevezéktan egymastdl eltéré formai
gyakorlatabdl fakadhat. A latin fajnevek és auctorok és évszamok kapcsan a legtobbet
ellenériztem és nem taldltam benne hibat, mind a zardjelezések, mind az auctor és évszam
feltlintetése helyes, a nevezéktani szabdlyoknak megfelel. A neveket, ahogyan a bevezetSben
jeleztem, az adott fejezetekben az elsé emlitéskor latom el auctornévvel és évszammal, a
tovabbi emlitések esetén mar nem. A magyar neveket is az el6re megadottak szerint
hasznaltam. A tablazatok hivatkozasait is Ujra ellenériztem és nem véltem felfedezni hibat.



A biralo konkrét kérdéseire adott valaszaim.

1) A szerz6 hangsulyozza, hogy a nagy globdlis adatbazisok (pl. GBIF, BOLD) adatmin&sége
torzitasokat és azonositasi hibakat tartalmaz, amelyek a biodiverzitasi mintazatok értékelését
befolyasolhatjak. Milyen mdodszertani megkozelitésekkel lehetne statisztikai vagy modellezési
szinten csokkenteni az ilyen adathibdk hatasat a vizi makrogerinctelenek elterjedési és
diverzitasi mintdzatainak elemzésekor, kiilonésen regionalis (Karpat-medencei) [éptékben?

A Big Data Onmagaban is biztosit egyfajta ,validalast”, hiszen, ha valamirél 6éridsi
mennyiség( adatunk van, akkor ott a helyes adatok mintegy elfedik, semlegesitik az dltalaban
csekély mennyiségii kilogo, hibds, hidnyos adatokbdl szarmazé eltéréseket. Es kivaldan ra is
mutatnak ezekre, azaz ,felfedezhet6vé”, szlirhet6vé, lathatova is teszik a hibakat. Ez
természetesen csak akkor igaz, ha a hibak véletlenszer(iek. A probléma azonban altaldban mar
ott kezd6dik, hogy ,ha valamirél driasi mennyiségl adatunk van”. Hidba van jelenleg 3,6
millidrdnal tobb adat a GBIF-ben vagy éppen 25 millional is tébb szekvencia a BOLD
adatbazisban, bizonyos csoportok, fajok jelent6s részérél egy vagy néhany adat all csak
rendelkezésre, mar ha egyaltaldn van ilyen. Ezek esetében a ,,big data” hatas nem segit. A GBIF
esetében, de tulajdonképpen barmely nagyobb adatbazis, vagy a biodiverzitassal kapcsolatos
tudasunk egésze esetében szamolnunk kell e terilet kiilonb6z6 hidnyossagaival (Biodiversity
knowledge shortfalls, v.6. Hortal et al. 2015). Az, hogy a fajok jelent&s részérél nincs elegendé
adatunk, és emiatt nem ismerjiuk pontosan az elterjedési teriiletiiket, csak az egyik probléma
(v.6. Wallacean shortfall). A taxonémia, leginkdbb a taxondmiai mddszerek (mind a klasszikus
morfotaxondmiai mind a genetikai médszereket beleértve) fejl6désével dobbeniink ra egyre
inkabb arra, hogy magukat a fajokat sem ismerjik eléggé, hiszen sorra derdl ki ,,jol ismert”
fajokrdl, hogy valéjdban akdr morfolégiailag is jol elvdlaszthatd fajsorozatokrdl van szé, és
bizonyos terilleteken pedig sorra irjdk le az Uj fajokat is (Linnean shortfall). Emiatt a mar
meglévé adatok egy része is megkérdGjelezddik, ujravalidalast igényelne. Az Uj filogenetikai
eredmények kapcsan az adatbazisok rendszertani/nevezéktani f6 adatbazisa (taxonomic
backbone) is sorozatos fellilvizsgalatra, Ujravaliddldsra szorul, f6képpen az alsébb szinteken,
mert Uj és Uj elemek felfedezésével, kapcsolatok Ujraértelmezésével kideril, hogy a
leszarmazasi viszonyokat sem ismerjik tokéletesen (Darwinian shortfall). Az ideadlis az lenne,
ha az el6fordulasi adatok mellett az adott faj adott helyen és id6pontban mért abundancidjat
is tartalmaznak az adatok. Az abundancia adatok rogzitésére a GBIF adatbazisban is van
lehet6ség, de a legritkdbb esetben tartalmaznak ilyen informaciét az adattablak (Prestonian
shortfall). Es akkor nem beszéltiink még a GBIF nyers el6forduldsi adatok kapcsan kevésbé
relevans, de a tudomanyos felhasznalas szempontjabdl jelent6s tovabbi hidnyossagokrdl, hogy
messze nem teljesek az informacidink a fajok funkcionalis jellegeirél (Raunkiaeran shortfall), az
Okoldgiai niche-rél, igényeirGl és tlréképességérdl (Hutchinsonian shortfall), valamint az
interakcioikrél és a funkcionalis kapcsolataikrdl (Eltonian shortfall) sem, valamint alig tudjuk
megbizhatdéan becsilni a legritkdbb fajaink veszélyeztetettségét, a biodiverzitds emberi
hatasok és kihalas el6tti, vagy éppen a jovébeli allapotait (Rodriguesian/Scottian shortfall,
Haelewaters et al. 2024), vagy éppen a kihalt/eltlint fajok szdmat sem (Latimerian shortfall,
Martin et al. 2023). Mindezeken feliil pedig nyilvan jelentGs problémat okozhatnak a technikai
jellegl hibak: téves identifikacid, elirasok, hibds adatrogzités, téves koordinatak stb.



Visszatérve a meglévé adatok javitasi, validalasi lehet6ségeire. Itt két irdnyban
gondolkodhatunk. Az egyik a nagy, adatbazis szint(i sz(iré és javitd mechanizmusok, validaléd
alkalmazasok és kurald kezdeményezések, amik hazon beliil, rendszerint nagyobb
adatmennyiséget atfogva, folyamatosan igyekeznek validalni és lehet6ség esetén javitani is az
adatmindségen. A masik irany pedig a letoltott adatok validaldsa, sz(irése, javitasa.

Minden nagyobb adatbazis kapcsan vannak térekvések a folyamatos (elé)validaldsra: a
beérkez6 adatok indexelése soran taxondmiai névillesztés (taxonomy backbone matching),
geokoordindta tartomany- és konzisztenciaellenérzés, datumformatumok, hidanyzé mezék,
duplumok és szamos tovabbi technikai ellenérzés és validalas torténik meg a hattérben,
szikség esetén ,flagelve” a hibds vagy gyanus elemet. Szamos R és Python kdd érheté el a
letolthetd vagy feltoltendd adatok taxondmiai vagy Darwin Core validdlasara, pdarositdsara,
szlirésére, koordinatak kezelésére, issue-k vagy flagek hozzarendelésére (pl. Zizka et al. 2019).
A taxonomiai/nevezéktani gerincadatbazisokat folyamatosan fejlesztik, finomitjdk. Ennek
ellenére sok csoport esetében messze vannak a tokéletest6l, de altaldaban az elérhet6
legjobbra torekszenek. A nagy adatbazisokban hibds adatokat altalaban felhasznaldi szintrél is
lehet jeldlni (,flagelni”), bejelenteni, amit megfelelé indoklassal j6 eséllyel javitani fognak az
adminisztratorok vagy a felkért szakérték. Mindezek azonban csak a hidnyzé kotelezé elemeket
vagy a nagyon nyilvanvald hibakat jelzik javitasra vagy eleve rogziteni sem engedik az adatokat,
amelyeket eleve hibdsnak taldlnak az ellenérz6 algoritmusok.

Ezen felll nagy szerepet jatszanak a szakemberek, kurdtorok folyamatos fellilvizsgalatai.
Példdul a BOLD adatbazis kapcsan mindig is voltak kézponti kurdlasi kezdeményezések. A
kdzelmultban a Biodiverstity Genomics Europe (BGE) konzorcium felkérésére szamos
taxondmus (vagy taxondmai véndval megdldott 6koldogus) kapcsolddott be egy olyan validalt
eurépai DNS vonalkdd referenciaadatbazis |étrehozasaba, amely biztosan csak olyan
szekvencidkat tartalmaz, amelyek megfelelnek minden elvarasnak, legyen az a metaadatok
teljessége, a lel6hely és a példanyok archivalasa, vagy éppen az identifikacié. Magam is részt
vettem ebben a folyamatban 12 bogarcsalad adatainak kuralasaval, a folyamatot egy automata
validalé rendszer segitette, de minden dontés az adott csoportért felel6s szakember kezében
volt. Egy-egy él6lénycsoport esetében korabban is gyakran el6fordult, hogy egy-egy
szakemberekbdl all6 csoport validalt adatokbdl allé referencia adatkészletet hozott létre,
melybe csak olyan adatokat vettek fel a rendelkezésre 3all6 készletbdl, amelyek biztosan
helytalloak. Ez gyakoribb megoldds példaul a szekvencia adatbazisoknal, ahol az adatbazis
tételek referenciaként szolgdlnak példaul ismeretlen szekvenciak azonositdsa, besorolasa
soran. Kivald példa erre a birdldm altal is ismert és hasznalt DiatBarcode Kovaalga referencia
konyvtar (Rimet et al. 2019). Ez a kezdeményezés is egyértelmien mutatja, hogy a molekuldris
alapu biomonitorozas megbizhatdsdga csak akkor biztosithatd, ha a genetikai adatok
taxondmiai validacidja szakért6i kontroll mellett torténik. Kiléndsen fontosnak tartom
kiemelni, hogy a taxondmusok szerepe ebben a folyamatban megkeriilhetetlen. A DNS-
szekvenciak technikai el6allitdsa ma mar viszonylag gyors és koltséghatékony, ugyanakkor azok
helyes taxondmiai értelmezése és validalasa joval komplexebb feladat. A névhaszndlat, a
szinonimak kezelése, a kriptikus fajkomplexek felismerése és a morfoldgiai-molekularis
megfeleltetés tovabbra is elsésorban a taxondmiai szakértelemre épiil. Eppen ezért
kulcsfontossagu, hogy a bioinformatikai munkafolyamatok eredményének taxondmiai



validdldsa aktiv szakértGi részvétellel torténjen. A validalt referenciakonyvtarak e feltételnek
megfelelnek, de szdmos esetben ezek teriileti alapon, egy-egy szigetre, tdjegységre vagy
megyére, néhany esetben kontinens szintre szervezédnek és csak bizonyos élélénycsoportok
esetén. Természetesen ebbdl fakaddan ezek csak az adatbazisok egy részét érinté
kezdeményezések, amik bar nagyon hasznosak, a nem érintett adatok, csoportok, teriletek
esetében nyilvan nem haszndlhatdak.

A masik lehet6ség, hogy a letoltott adatokat validaljuk, sz(rjik, kurdljuk felhasznalds
el6tt. Egy kis terlilet esetében (pl. a Karpat-medence jelen esetben annak szamit), a durva
taxondmiai és biogeografiai hibakat (adott tertileten nem éI6 fajok, adott él6helytipusban nem
el6forduld fajok, duplikaciok) megfelel6 szakemberek bevonasaval viszonylag egyszerlen ki
lehet szlirni. De szdmos olyan tétel maradhat, ami akar gyanus is lehet, de kizarélag taxondmiai
és Okologiai ismeretekkel nem elddnthet6. Amit ez esetben kezelnink kell(het), azok a
kovetkez6 hibaforrdsok lehetnek: taxondmiai azonositdsi tévesztések, georeferdlasi
pontatlansagok, eltéré mintavételi intenzitas és mddszertan, id6beli és térbeli heterogenitas.
Ezek a hibak a fajeloszlasi és diverzitasi mintdzatok becslését kiilondsen regionalis |éptékben
erdsen torzithatjak. Ha kell6 hattérinformacié és metaadatok allnak rendelkezéstinkre, akkor
ezek kezelésére egyrészt alkalmazhatjuk a minGség szerinti sulyozas és a bizonytalansag explicit
beemelését a haszndlt modellekbe. A rekordokhoz kapcsolddé metaadatok (pl. koordinata-
bizonytalansag, azonositasi min&séget jelz6 mezbk, rekordtipus) alapjan a megfigyelések nem
csupan ,,jo” vagy ,nem jé” maddon szlirhetjik, hanem akar sulyozhatjuk is. Példaul nagy
koordindata-bizonytalansagl vagy gyenge azonositdsi mindségl rekordok kisebb sulyt
kaphatnak, illetve az eredmények robusztussaga érzékenységi vizsgalatokkal ellendrizhet6
(szigoru vagy engedékeny szlirés). Ha mintavételi torzitdsrél van tudomdsunk, akkor
alkalmazhatunk példaul térbeli ritkitast. A jelenlét-alapu rekordok térben gyakran er6sen
torzitottak. A konnyen elérheté szelvények, varoskozeli teriiletek, védett teriletek vagy akar a
kutatécsoportok “hotspotjai” erésen tulreprezentdltak. Ennek mérséklésére példaul hatékony
madszer a racscellanként vagy vizgy(jt6-egységenként adott mennyiségl rekord bevonasa. De
ha van elegendé informacidnk, akkor hatékony lehet a mintavételi intenzitas proxy-ja (pl.
Osszes el6fordulas slrlsége) kovaridnsként torténé beépitése. A heterogén mintavételi
intenzitas miatt a nyers fajszamok Osszehasonlitasa félrevezetd lehet, ilyenkor a lefedettség
alapu ritkitason feltl a Hill-szamok/diverzitas profilok alkalmazasa lehetévé teszi, hogy a
diverzitdsi mintdzatokat az eltér6 mintavételi gyakorisdg mellett is 6sszevethet6 mddon
becsiljik. Az olyan identifikacios hibdk esetében, ahol szakért6i véleményezéssel nem
kiiszobolhet6 ki a hiba minden esetben, de van valamennyi referencia adat (voucher példany,
szakértGi vagy DNS vonalkdd validacio az adatok/egyedek egy részéhez), akkor j6 megoldas
lehet pl. a maximum likelihood alapu tévesztési matrix alkalmazdasa. A fenti eljardsok mellett
kulcsfontossagu lehet a kovetkeztetések robusztussdgdnak dokumentdldsa, azaz az
eredmények dsszevetése kilonbo6z6 tisztitasi szintek mellett. Amennyiben a f6 mintdzatok ezek
kozott stabilak, az erGsiti, hogy az adatminéségi problémak nem vezérlik a f6 konkliziét; ha
pedig érzékenyek, az a bizonytalansag korrekt kommunikacidjat és évatosabb interpretaciot
tesz sziikségessé.
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2) Az értekezés Uj, hierarchikus ,szlir6rendszer-modellt” vezet be a vizibogarak és
vizipoloskak diszperzids viselkedésének magyarazatara. Milyen empirikus vagy szimuldciés
kisérletekkel lehetne validalni ennek a szlir6rendszer-modellnek az altalanosithatdsagat mas
vizi rovarcsoportokra (pl. kérészek, szitakoték), és milyen 6koldgiai korlatokat kellene
figyelembe venni az adaptalas soran?

A keretrendszer megalkotdsaval egy elméleti sémat szerettlink volna kimunkalni, amely
mintegy sorvezet6ként szolgdlhat arra, hogy ha egy konkrét kutatdsi probléma kapcsan a
diszperzio, mint kulcsfogalom felmeril, akkor milyen hatasokat és tényezéket kell figyelembe
venni a téma teljeskord atlatasahoz és megértéséhez, amelyek hatdssal vannak a diszperzié
kimenetelére és eredményére. A keretrendszerbe felvettiink minden olyan tényez6t, amely
szerepet jatszhat, de természetesen nem minden tényez6nek lesz azonos sulyu szerepe és nem
minden tényezd fejt ki valds hatast egy-egy konkrét szituacidban. Fontos tovdbbd, hogy a
keretrendszer a vizibogarak és vizipoloskak, mint modellszervezetek légi diszperzidjat helyezi
a kozéppontjaba. Természetesen, mint minden keretrendszer esetében, itt is lehetséges
altalanositani mas vizi makrogerinctelen szervezetekre, mert szdmos olyan hatas és folyamat
van, amely altaldnosan érvényes a ropképes vizi gerinctelenekre. Ugyanakkor ehhez
mindenképpen szem el6tt kell tartanunk a kovetkezéket. A vizi makrogerinctelenek evolucids,
taxondmiai, fejlédéstani, életmddbeli szempontokbdl nagyon heterogén csoportot alkotnak,
amelyek kozott a gerinctelen mivoltukon és szabad szemmel lathatd méretikon kivial a viz,
mint legalabb életiik egy részében meghatarozo kdzeg a kozos pont. A légi diszperzidé kapcsan
az altalanosithatdsag szempontjabdl rogton leszikithetjik az vizsgalatba bevont csoportok
korét, hiszen a szarnyatlan, répképtelen rakok, csigak, férget itt nem szamitanak, a répképes
élélényeket nyilvan a rovarok kozott talaljuk. Ha azt nézzik, hogy életliik mely szakaszaban
vannak a vizre utalva, maris egy valaszithoz érkeztlink. Megkillonboztethetlink ugyanis
olyanokat, amelyek mind l|arvdlis, mind imagd allapotukban a vizben élnek (bogarak és
poloskak), valamint amelyek csak larva allapotukban vannak a vizre utalva (amfibikus rovarok:
kérészek, alkérészek, szitakotdk, tegzesek, kétszarnytak). Es ezzel meg is érkeztiink a teljes
altalanosithatdsag egyik részleges korlatjahoz. Szamos sz(ir6 minden vizi életmoédu csoportra
hat, de nyilvanvaldan teljesen mas motivacidi, ennek megfelel6en pedig teljesen mas id6zitése
és gyakorlati kivitelezése lesz replilésnek egy szitakotd esetén, ami a taplalékat és a parjatis a
levegBben keresi, vagy éppen egy kérésznek, ami nem taplalkozik és egyetlen célja a parosodas
és a peték lerakadsa. Ugyanakkor mindkett6 adott viztérnél vagy annak kozelében marad.
Mindekdzben szintén mas a célja egy vizibogarnak, ami éppen a sz(ikild taplalékforras miatt
vagy éppen szaporodasi hely keresése céljabdl kel szarnyra a vizbél, és Uj vizteret keres. Ennek
megfelelGen a repiilés kdzbeni hatasok is masok lehetnek, a helyben maraddé amfibikus rovarok
esetében leginkdbb a ragadozas, mig az Uj él6helyek felkeresd, él6helyet valtd rovarok
esetében a kiszaradas, a téves tdjékozddas, az elsodrddas a nagyobb veszély.

Ha mégis validalni szeretnénk barmely csoport esetében, akkor nincs egyszer( dolgunk,
hiszen rengeteg hatdst kell egyszerre mérniink (vagy legaldbbis valamilyen médon, ha nem
méréssel, akkor modellezéssel/szimulaciéval szamositanunk). A legjobb az lenne, ha
mindekozben folyamatosan nyomon tudnank koévetni az allatokat. Vannak mar olyan mikro-
telemetriai modszerek (pl. Fisher et al. 2021, Shearwood et al. 2021, Kumari és Hasan 2024),
amelyek 0,5g testtomeg feletti rovar esetében sikerrel és nagy pontossaggal alkalmazhatok,



valamint nagyon igéretesek a LIDAR optikai mddszerek is (pl. Chen et al. 2024, Doria Yamoa et
al. 2025). Mint mar ebbdl is latszik, csak akkor érdemes belevagnunk, ha jelentés, (korlatlanhoz
kozelit6) forrasaink vannak mind anyagi-, id6- és human eréforrasok tekintetében.
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A hierarchikus szlir6rendszer-modell dltalanosithatdésdagdnak vizsgdlata mas vizi
rovarcsoportokra valdszinlleg empirikus és szimuldcids megkozelitések kombinacidjaval lenne
a leghatékonyabban elvégezhet6. A validacidé alapvet6 kérdése, ahogy azt a fentiekben mar
részletesen indokoltam, nem az, hogy az egyes hatétényez6k (szlrék és azok szerepei)
taxononként azonosak-e (nem azok), hanem az, hogy a diszperziés folyamat egymasra épilé
szakaszai kozott azonosithaté-e a Képesség, az Aktivald, az 1d6zit6, a Tajékozdédasi és a
Kolonizaciés szlir6k hierarchikus mikodése, és ezek egylittese képes-e magyarazni a

ténylegesen realizalt diszperzié mintazatait.

Empirikus oldalrél a tesztelés a szlir6k szintenkénti vizsgdlataval képzelhet6 el. A
Képesség szlir6k esetében az irodalom valdszinlleg elegendd informacidt ad, de ha mérniink
kellene, akkor a replilési teljesitményt és terhelhet6séget meghatdrozé morfoldgiai és élettani
jellegek (pl. testméret, szarnyterhelés, izomardny) a célvaltozéink, amelyek kilonosen a
szitakotéknél vizsgdlhatok jol terepi és laboratoriumi koriilmények kdzott. Az Aktivalo és 1d6zit6é
szUr6k validaldsa hosszabb tavu fenoldgiai adatsorok és meteoroldgiai valtozék (hémérséklet,
szél, fényviszonyok) egylittes elemzésével torténhetne, kiilondsen kérészeknél, ahol a rajzas
id6zitése er6sen kornyezetvezérelt. A Tajékozddasi sz(ir6k vizsgalatara alkalmasak manipulalt
terepi kisérletek (pl. vizudlis ingerek, polarizalt fényfellletek), amelyekkel tesztelheté a
célélShelyek (jelen esetben szaporodasi, tojasrakasi helyek) felismerésének és az 6koldgiai
csapdak szerepének jelent6sége (ezeket a kisérleteket nagyrészt mar elvégezték). A
Kolonizacids szlir6k empirikus tesztelése Uj vagy kisérleti viztestek kolonizacidéjanak nyomon

kovetésével, illetve a larvalis stddiumok monitorozdsaval lenne megvaldsithata.
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tényleges mozgads (pl. jelolés—visszafogas vagy telemetriai adatok a szitakotGknél,
rajzasmonitorozas kérészeknél) és a populdcidk kozotti genetikai kapcsoltsdg Osszevetésén
alapulhatna. Amennyiben a szlrérendszer-modell altal elGre jelzett ,,atjutasi valdszinlségek”
egyszerre magyarazzak a megfigyelt mozgasi mintazatokat és a géndramlds térbeli strukturajat,
az a modell altalanos érvényessége mellett szél. Szimulacids oldalon egyedi-alapu modellek
(IBM) alkalmazhatdk, amelyekben a diszperzié egymadsra épil6 szakaszait a megfelel§ szirék
mintegy ,kapuként” szabalyozzdk; az dltalanosithatdsag akkor tekinthetd aldtdmasztottnak, ha
a modell szerkezete valtozatlan marad, és csak a taxonspecifikus paraméterek mddositasa

szlkséges.

Az adaptdlas soran tobb Okoldgiai korlatot is figyelembe kell venni. A kiilonb6z6

vy

csoportok eltéré élettorténeti sajatossagai (pl. kérészek rovid imagod-élettartama, szitakot6k
territorialis viselkedése stb.) a sz(ir6k relativ sulyat mddositjak. A repllési teljesitmény és a
meteoroldgiai érzékenység kiilonbségei a Képesség és Id6zit6 szlirék kiiszobértékeit toljak el.
A Kolonizacids szlir6k tartalma erésen fligg a larvalis él6helyigényekt6l, mig a Tajékozddasi
szlir6k érzékenysége az antropogén taji elemekre (pl. mesterséges fény, polarizalt felszinek)
taxononként eltér6. Mindezek alapjan a szlir6rendszer-modell mas vizi rovarcsoportokra
torténd kiterjesztése elsGsorban parametrizacids, nem pedig koncepcionalis médositasokat

igényel, ami alatdmasztja a keretrendszer altalanosithatdsagat.



3) Hogyan illeszthet6ek be az életmenet-adatok (pl. fejl6dési idd, kirepilési id6zités,
mikroél6hely-valasztds) a klimavaltozasi modellekbe a faj jov6beni elterjedésének
el6rejelzése céljabol, és milyen statisztikai modellek lennének a legalkalmasabbak e célra?

Hogy Gszinte legyek, nem vagyok egy modellez8s tipus, sokszor Ugy érzem, hogy a nem
elegend6 adatra (legaldbbis ahhoz képest kevés, mint amire a megbizhatdsaghoz sziikség
lenne) éplil6 modelljeinkben a kimenetek annyira ,,sok sebbdl véreznek”, annyira nagy a
beépllé elkeriilhetetlen bizonytalansag, hogy a valdsagrél nem sokat mondanak. A jelen
esetben is Uugy érzem, hogy egyetlen év nagyon részletes adatsora alapjan kvazi nem sok
mindent tudnank ,beépiteni” egy modellbe, amely azt vizsgdlhatna, hogy a C. heros
egyedszama/denzitasa/ elterjedése/kirepulési ideje/fejlédési ideje hogyan alakul a kiilonbo6zd
klimaszcendriok mentén. A sajat adatsoraink koziil ilyen célra leginkabb taldn a kirepulési
adatokat (10+ év) és esetleg az Osszesitett faunisztikai el6forduldsi adatokat tartanam tobbé-
kevésbé sikeresen felhasznalhaténak.

De egy gondolatkisérlet erejéig vonatkoztassunk el attél, hogy milyen adataink vannak
és tekintsik ugy, mintha minden szikséges adat a rendelkezésiinkre allna. Mit tehetnénk
ekkor? Az életmenet-adatok a klimaszcenaridkkal tébb szinten integralhatdk. Készithetlink
példaul fenolégiai modellt, amelyben a fejl6dési id6 és a kirepllés idézitése h6osszeg-
kiiszobmodellekkel vagy nemlinedris (mondjuk GAMM) keretben a klima fliggvényében
becsilhetd, és az igy kapott fenoldgiai kimenetek prediktorként vagy alkalmassdgi korlatként
beépithet6k akar fajeloszlas-modellekbe. A kritikus kiiszobértékek meghatarozasara alternativ
modellek is alkalmazhaték. Példaul a TITAN2 (Threshold Indicator Taxa Analysis) alkalmas lehet
hémérsékleti vagy egyéb klimatikus gradiens mentén 6koldgiai toéréspontok detektdlasara.
Nemlinearis, nagy prediktiv algoritmusok (pl. generalized boosting model (GBM)) vagy binaris
logisztikus regresszid, szintén hasznalhaték annak azonositdasara, hogy mely klimatikus
tartomanyokban ugrasszerli a valasz (pl. tulélés, kirepulési csucs vagy sikeres kirepilés
valdszintsége).

Er6sebb, mechanisztikusabb megkdzelitésben a klima a tulélés, fejlédési rata, fekunditas
paramétereit befolydsolja, igy ezekb6l matrix- vagy integralt populaciés modell (IPM) alapu
demografiai modellel szamolhatjuk pl. a tartés fennmaradas valdszinliségét. A faj foldrajzi
elterjedésének modellezését kiillonboz6 klimaszcendridkra vonatkoztatva egyébként Fekete és
munkatdrsai (2023) mar elvégezték. Az faunisztikai el6fordulasi adatok és kilonbozd
klimavaltozék felhasznalasaval modellezték a C. heros jov6beli varhaté elterjedését: a
klimavaltozassal parhuzamosan jelentfs areaexpanzid valdszin(sithet6 a faj esetében. Az
elterjedési teriilet modellezéséhez 6tféle modell-algoritmnust teszteltek (GBM: generalized
boosting model, ANN: artificial neural network, GLM: generalized linear model, MARS:
multiple adaptive regression splines, RF: random forest) amelyekbdl e faj esetében a GBM adta
a legmegbizhatébb eredményeket.
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