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AZ IRASEVOLUCIO KLADISZTIKAI MEGKOZELITESE

AZ IRASEVOLUCIO KLADISZTIKAI
MEGKOZELITESE

PUSKAS TIMEA - HOSSZU GABOR

ABSZTRAKT: A tanulmany olyan irdsok evolucidjanak kladisztikai elemzé-
sével foglalkozik, amelyben a vizsgalt irasok nem csak egy el6dtdl szarmaznak.
A kidolgozott eljaras a fenetikai leirast evolicids informacidkkal kibévitd, an.
kiterjesztett fenetikai modellbdl indul ki, amelynek segitségével a vizsgalt ira-
sok elédirdsai meghatdrozhatok. A jelen kladisztikai vizsgalat célja, hogy felde-
ritse a tanulmdnyozott irdsoknak egymdshoz és a korabbi kutatdsokbol megha-
tarozott elddirasaikhoz vald evolucios leszarmazasi kapcsolatait. A kladisztikai
elemzésben a Wagner-modszer segitségével hoztuk l1étre a kladogramokat, és
az eljarast a steppei népek irasainak vizsgalatara hasznaltuk fel. Az elemzések
megvalositdsa Python programozasi nyelven tortént.

KULCSSZAVAK: fenetika, irdsinformatika, kladisztika, konzisztenciaindex,

Osszetartasi index, rovds irdsok, Wagner-mddszer

ABSTRACT: A cladistic approach to script evolution. The study deals
with the cladistic analysis of the evolution of scripts that originate from more
than one predecessor script. The starting point of the elaborated procedure
is the ‘extended’” phenetic model that expands the phenetic description with
evolutionary information with the help of which the predecessor scripts of the
scripts under examination can be defined. The objective of the present cladistic
analysis is to reveal the evolutionary lineage relations of the examined scripts
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with one another and with predecessor scripts identified in previous researches.
In the cladistic analysis, cladograms are created using the Wagner method and
the described procedure is used to examine the scripts of the Steppe peoples.
The analyses were implemented in Python programming language.
KEYWORDS: cladistics, consistency index, phenetics, retention index, Ro-
vash scripts, scriptinformatics, Wagner method

Bevezetés

A vildgban szdmtalan megfejtetlen irdsemlék van. Az irasinformatika hosszu-
tavua célja, hogy ezeknek az értelmezésében, megfejtésében segitsen az irdsok
evolucids kapcsolatainak feltarasaval (Hosszu 2010, 2014a, 2014b, 2015, 2019).
Az irasinformatikai kutatdsok hatteréhez érdemes figyelembe venni, hogy az
irasok fejlddése gyakran tobb évszazadon keresztiil zajlé folyamat, azonban
ebbdl sokszor csak egy-egy irasemlék maradt fenn, amely nem elég az iras tel-
jes fejlodésének nyomon kovetéséhez. Tegyiik fel példaul, hogy biztosan tud-
juk, hogy egy irast egy évezreden keresztiil hasznéltak, de 6sszesen csak két
irasemlék maradt fenn rola, egy a hatodik szazadbol, egy a nyolcadikbdl. Ez
o6nmagaban nem elég arra, hogy az iras fejlodését végig kovethessiik, és meg-
mondhassuk, mikor, hogyan és milyen behatas alatt fejl6dott az iras, és milyen
formakban jelent meg.

Tovabbi probléma, hogy nem minden megtaldlt irdsemléken hasznalt
irdst lehet azonositani és a leirt szoveget megfejteni. Példdul tekintsiik a Kr.
e. 196-ban, Egyiptomban késziilt Rosette-i kovet, amelyet 1799-ben talaltak
meg (Parkinson 1999). Esetében azért volt lehetdség a rajta talalhaté szove-
gek elolvasasara, mert a harom részbdl all6 felirat elég hosszu ahhoz, hogy fel
lehessen ismerni a felirat egyes részeihez hasznalt irdsokat. Ezek az egyipto-
mi hieroglif, a démotikus és a gorog irds. Az el6bbi két irassal késziilt felirat
6egyiptomi, az utobbi 6gorog nyelvii szoveget tartalmaz, azonban ezek lénye-
gében azonos tartalmuak. Ezzel szemben példaul egy egyszer(i egy-két sza-
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vas, ismeretlen irassal késziilt sirfelirat megfejtése sokkal nehezebb feladat. A
régészek ezerszamra taldlnak olyan révid irdsemlékeket, amelyek esetén még
a felirathoz hasznalt irds meghatarozasa is bizonytalan, igy a felirat megfej-
tése is gyakran lehetetlen. Ennek az egyik oka az, hogy a feliraton taldlhaté
jelalakok olyan irassal vagy irasvaltozattal késziiltek, amely addig ismeretlen
volt. Ezen a gondon segitene, ha az irdsok fejlodését a mainal részletesebben
ismernénk.

Az irdsfejlédés modellezéséhez a bioldgiai evolucidban alkalmazott mod-
szerek csak modositva alkalmazhatdk, s ez a két tudomanyteriilet targya kozot-
ti eltérésekbdl adodik. Az ezzel kapcsolatos kutatasok jarulékos haszna lehet,
hogy az eredetileg csak a bioldgiai evolucioban alkalmazott modszerek atdol-
gozva tovabbi evolucids folyamatok leirasara is alkalmassd valhatnak, ilyen te-
rillet példdul a szoftverevolucid.

A filogenetikus rendszertan eredetileg az él6lények rendszerezésével fog-
lalkozik; az él6lények torzsfejlédése soran kialakult rokonsagi kapcsolatok
alapjan rendszerez, és az ezen kapcsolatokat kifejezé filogenetikus csaladfa
segitségével osztalyoz. A filogenetika feltételezése, hogy a hasonlé dolgoknak
kozos 6siik van. Két £6 része van: a nevezéktan és az osztdlyozasi rendszer. A
neveket a leszdrmazas alapjan adjdk, egy osztdlyba pedig a genetikailag ha-
sonld dolgok tartoznak. A kdzos csoportba tartozas és a kozos dssel rendelke-
zés ekvivalens. A kladisztika a filogenetika egy, leszdrmazdasi mintakat feltard
modszertana. Ezzel szemben a fenetika a morfologiai vagy mas megfigyel-
hetd jellegbeli hasonlésagokon alapuld elemzés, amely nem veszi figyelembe
az élolények kozotti leszarmazasbeli vagy evolticios tulajdonsagokat (Podani
2007, 114-115., 197-203.).

Az evoluciés folyamatok nem csak a biologidban taldlhatdk, ezért az evo-
lacié tanulmanyozasara kidolgozott mddszereket mas tudomanyteriileteken is
lehet alkalmazni. Ennek egyik példdja a szoftverevolucid, amely a szoftverek
fejlodésének vizsgalataval foglalkozik (Sampaio 2007). Szintén az evolucios
modszerek alkalmazasanak teriilete az irdsinformatika (Hosszu 2019, 120),
amelyben az iras az osztalyozasi alapegység (taxon), a taxonokat leiré jellegek
pedig a grafémak és az irasszabalyok. A kutatds soran vizsgalt irdsok egy ré-
széhez csak igen kevés irdsemlék ismert, rdaddsul azok nagy részének a kora
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ismeretlen vagy csak durva kozelitéssel hatarozhaté meg, igy ezen irasok teljes-
kora kladisztikai vagy filogenetikai elemzése tulmutat a kutatds eddigi kerete-
in. Ezért els6dlegesen a fenetikai elemzésre kellett korlatozni a vizsgalatokat, s
jollehet ez elvileg nem nyujt ismeretet evolucios 6sszefiiggésekre, de az irasok
egymas kozotti hasonlésagi viszonyait leirja. A vizsgalatok soran kapott fene-
tikai eredmények, vagyis az, hogy egyes irasok hasonlobbak egymdshoz, mint
masok, utalnak az evolucios hatteriikre, de nem jelentenek kozvetlen evolucios
ismereteket.

Az irdsok sajatossaga, hogy a bioldgiai fajokhoz képest sokkal kevesebb jel-
leggel lehet azokat leirni, ezért nagy a véletlen egybeesések, in. homoplaziak
(véletlen hasonlésag) esélye. Ennek kovetkeztében a fenetikai analizis konnyen
téves Osszefliggéseket mutathat ki. Ennek elkeriilésére evolucios jellegli meg-
fontoldsokat is figyelembe vettiink a Budapesti Miiszaki és Gazdasagtudomanyi
Egyetem Elektronikus Eszk6zok Tanszékének ezirdnya kutatdsait felhasznalva
(Hosszu 2017, 2019, 2021). Igy egy kiterjesztett fenetikai analizist lehetett el-
végezni, s ez azzal a jarulékos elonnyel jart, hogy az ebbdl kapott eredmények
alkalmassa valtak kozelit evolucids kovetkeztetések levonasara is. Ezen vizs-
galatok alapjan meghatdroztuk a steppei népek altal hasznalt irasok egy cso-
portjanak, a rovds irasoknak a valdszinl elédeit (Hossza 2021a, 229-231.).
Ezek szerint a rovas irasok elsddleges el6dje az aram-kozépirani irasok egy cso-
portja (hivatalos aram, parthus, kozépperzsa és szogd), s a masodlagos elddje
a brahmi iras.

Az irasok egy részének nem csak egy elddje van, igy a fejlddésiiket nem le-
het leirni egyetlen filogenetikai faval, vagyis egyszert el6d-ut6d kapcsolatként
nem egyszerQ térzsfa mentén haladt, hanem az eltéré agak esetenként ossze-
kapcsolodtak, s ezt retikuldcids evolucionak (hdldézatos evolucid, anasztomozis)
neveziink (Podani 1997: 175). A retikuldris evolucié egyik mechanizmusa a
hibridizdcié. Ha tobb elédje van egy irdsnak, akkor ezek hibridizaciéjat nem
faval, hanem haldzatos graffal abrazolhatjuk. A hibridizacié két fajtaja az irds-
szintii hibridizdcio és a grafémaszintii hibridizdcié (Hossz 2021a, 21-22.). Az
irasszintli hibridizacié irasok keveredésével, azonban a grafémaszint(i hibri-
dizacid kiilonbo6zo irasokbol szarmazd grafémak osszeolvadasaval keletkezik.
Mivel a kladisztikai elemzés el6feltétele az egyetlen el6dt6l valo leszarmazas,
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ezért a hibridizaci6 esetét altalaban nem lehet kladisztikailag vizsgalni. Azon-
ban a vizsgalt utédirasok jellegeit leiro, kiterjesztett fenetikai modell felbont-
hat6 olyan részmodellekre, amelyekben mar csak egy el6diras szerepel. Termé-
szetesen egy ilyen részmodell nem irja le pontosan a vizsgalt utédirasok teljes
fejlédését, azonban kozelit6leg megmutatja, hogy egy adott elédirds hogyan
hatott a vizsgalt utoédirasokra. Kiilonosen akkor lehet hatékony ez a mddszer,
ha a vizsgdlt utédirdsokra nem egy idében hatottak az el6dirdsok, hanem eltéré
iddszakokban. Ugyanis az el6dirdasok hatdsanak elkiilonitésével a vizsgalt utd-
dirasok fejlédési korszakai leirhatokka lehetnek.

A jelen vizsgalat az egyes el6dirdsok hatasainak elkiilonitése céljabol
részekre bontott kiterjesztett fenetikai modellen alapulé kladisztikai vizs-
galatokkal foglalkozik. A kladisztikai vizsgalat célja, hogy felderitse a tanul-
manyozott irdsoknak egymdshoz és a korabbi kutatasokbdl meghatarozott
elédirdsaihoz vald evolucios leszarmazasi kapcsolatait. A kladisztikai ana-
lizisben altalaban a legegyszeriibb és ezért a legvaldszintibbnek tartott, un.
legparszimonikusabb kladogramok létrehozatala a cél (Podani 1997, 177.).
Megjegyzendd, hogy a parsziménia, vagyis a lehetd legkevesebb jellegalla-
pot-valtozas feltételezése, mas szoval a takarékossdgi elv egy altalanos tudo-
manyos alapelv. Ennek a filozéfidban Occam [Ockham] borotvdja telel meg,
amely szerint a legegyszertibb magyarazat a helyes. A kladisztikdban az opti-
malis fa minimalis szamu jellegallapot-valtozassal magyarazza a leszarmazasi
viszonyokat.

Az irasinformatikai adatbazisra alkalmazott kladisztikai vizsgalatok elmé-
leti hatterét Hosszu Gabor dolgozta ki, a sziikséges szoftvert Pythonban Puskas
Timea készitette el. A vizsgalatok eredményét a valamikori steppei népek altal
hasznalt négy irds példdjan mutatjuk be, nevezetesen a tiirk rovas (TR), szé-
kely-magyar rovas (SZMR), a Karpat-medencei rovas (KMR) és a steppei rovas
(SR) (Hosszu 2019, 138-140.); azonban a kidolgozott mddszer az el6dok hata-
sanak elkiilonitésével altalanosan is felhasznalhatd taxonok retikulacios evolud-
ciojanak kladisztikai elemzésére és el6d-utod kapcsolatok meghatdrozdsara. A
cikk el8szor a modszer elméleti hatterével, majd a kidolgozott eljaras leirasaval,

a vizsgalati eredmények ismertetésével, végil a kovetkeztetések levondsaval
foglalkozik.
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Elméleti hattér és irodalmi attekintés
Evolucios és irasinformatikai alapfogalmak

A taxon (taxonomiai egység) a vizsgalt objektumok (egyedek, statisztikai
egyedek, adatpontok, objektumok) azonos kategéridba sorolt csoportja, ame-
lyet a rendszertanban egységként kezelnek. Altalédban a modellezés elvonat-
koztatasi szintjétdl fiigg, mit tekintiink taxonnak. A taxon azon egyedek egy
csoportja, amelyeknek a leszarmazasi viszonyait vizsgaljuk. A bioldgiai evo-
lacié modellezésében a taxon lehet egy faj vagy egy fajta. Az irdsinformati-
kaban a taxon altaldban egy irds, de lehet egy irdsvaltozat is (Hosszu 2019,
125.). A biolédgiai egyedek irdsinformatikai megfeleldi az adott irdssal késziilt
feliratok (Hosszt 2017, 183.). A jelleg az a tulajdonsag, amelynek alapjan vizs-
galjuk a taxont, pl. egy iras jellegei kozé tartoznak, milyen grafémakat (be-
tak, ligaturak, szamjegyek vagy irdsjelek) tartalmaz. Az {rasinformatikaban
a jelleg lehet graféma vagy irasszabaly. A jellegallapot egy adott jellegnek egy
taxonbeli megléte (1) vagy hidnya (0). A homopldzia olyan tulajdonsag, amely
tobb nem ko6zos 6stdl szarmazo taxon kozott megegyezik (Torres-Montufar
és mtsai. 2018, 543-551.). Ezzel szemben a sziinapomorfia két vagy tobb ta-
xon megfeleld jellegének kozos leszarmazott jellegallapota, amely a kozos
torzsvonalon evolucios tjdonsagként jott 1étre, és a legkozelebbi kozos el6d-
jiktol ered.

Bar a kladisztika alkalmazasa manapsag altalanosan elterjedt, azonban
egyes esetekben a fenetika hasznalata kedvezébb. Ennek egyik példdja, ha nincs
nyilvanval6 el6d-utdd kapcsolat a vizsgalt taxonok kozott, mivel ekkor a kla-
disztikai mddszerek nem elég hatasosak és helyettiik fenetikai eljarasokat kell
alkalmazni (Podani—-Morrison 2017, 191.). A fenetika alkalmazasdnak masik
példaja, ha nem csak egyszert elagazasos fejlédés van, hanem valdszintileg ha-
16zatos, akkor a kladisztika alapfeltételei nem teljesiilnek. Igy annak ellenére,
hogy a fenetika kevesebbet igér, mint a kladisztika, mégis érdemes végrehajtani
a fenetikai elemzést, mert a vizsgalt taxonokat leir¢6 elég sok jelleg ismerete ese-
tén a fenetikai elemzés biztosan végrehajthato.
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A Kkladisztika csak azokat a jellegeket (fenotipusokat) haszndlja, amelyek
evolucids szempontbol 1ényegesek. Ezzel szemben a fenetikai osztalyozas min-
den észlelheto jelleget figyelembe vesz, igy nemcsak azokat, amelyeknek evo-
lacids jelent6ségiik van. A kladisztikai eredményeket kladogramon, a fenetikai
eredményeket fenogramon abrazoljak. Mind a kladogram, mind a fenogram
olyan graf, amelynek terminalis csomo6pontjai az osztalyozott taxonoknak felel-
nek meg. A dendrogram a taxonok egymashoz tartozdsat szemlélteti.

Egyszerii fenetikai modell

A fenetikai modellezés soran az irasok mint taxonok és a jellegeik megléte
vagy hidnya alapjan egy kétdimenzios, bindris taxon-jelleg-adatmatrix hozhato
létre (Hosszu 2017, 200-201.). A jellegtervezés soran donteni kell minden vizs-
galt irds esetén az egyes jellegek meglétérdl vagy hidnyardl. Egy-egy jelleghez
tartozd taxonok (esetiinkben irasok) kivalasztasa egy szoveges adatbazisban
torténik, amelyben az egy jelleghez tartozo6 adatok egytittes elnevezése a hason-
[6sdgi jellegcsoport (Similarity Feature Group, SFG). Az SFG-k meghatdrozasa a
gépi tanulast el6készito jellegtervezésbe tartozik (Hosszu 2017, 182). A hivat-
kozott kozleményben szerepld fenetikai modell egy részlete lathat6 az 1. abran,
ahol néhany SFG szerepel.

SFG-8: NE-Iberian, Celtiberian I <a=: SHR 4 <a>

SFG-9: Carian A\, SE-Iberian A, Elymian A, Latin (epigraphic cursive) M\, (cursive majuscule,
Pompeii) », Raetic A, A, Lepontic A, A, Gallo-Etruscan R, k, Camunic M, Runic (older
fupark) F; 1 <a=. (i) The Runic 1 could be an autapomorphy.

SFG-10: Elymian M, Raetic A, A <a>

SFG-11: Parthian T <"> /a, a/; Sogdian 8,1 <'> /a, a, a/; Syriac 1 <'>

1. 4bra: A 2017-ben kozolt 66 irds 186 jellegét tartalmazé fenetikai modell egy
részlete (Hosszu 2017, 207)

Az 1. dbran lathaté SFG-k kozil az SFG-9, SFG-10 és az SFG-11 problé-
mamentes, az ezekben szerepld bettialak SFG-nként ugyanahhoz a grafémdhoz
tartozik, igy az azonos SFG-ben szerepld irasok biztosan ugyanazt a jelleget
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tartalmazzak. Az SFG-9 kiilonlegessége, hogy kiegészitésképpen tartalmaz egy
olyan jelleget is, amely valdszintileg a rina (Runic) irason beliili fejlédés ered-
ménye, és mas irasban nem jelenik meg, ezt autapomorfianak (autapomorphy)
nevezik. Mivel az autapomorf jelleg csak egyetlen irdsban (taxonban) jelenik
meg, ezért a filogenetikai elemzésben dltalaban nincs szerepe, tovabba nem ké-
pez Osszehasonlitasi alapot, s az 1. dbran lathaté SFG-9-ben csak a teljesség
igénye miatt jelenik meg.

Az 1. abra SFG-8 mélyebb vizsgalatot igényel. Az északkelet-ibér (NE-Ibe-
rian), a keltibér (Celtiberian) valamint a SZMR (SHR) egyarant tartalmazza az
SFG-8-beli szar nélkiili, haromszog alaka bettialakot. Az el6bbi kett6 egymas-
sal kétségteleniil szoros rokonsagban 1év6 ohispan iras, ezzel szemben a SZMR-
nak biztosan nincs kdzvetlen koze az 6hispan irasokhoz, legfeljebb azokkal ko-
z0s elddei lehetnek, s az SFG-8-ban szerepld betlialak taldn ilyen kozos el6dtol
valé leszdrmazasbol adodik. De az is lehet, hogy a homopldzia (jellegallapotok
nem evolucids eredetli azonossaga) egyik esetével, a parhuzamos evolucio-
val dllunk szembe, amikor egymastdl fiiggetleniil kifejlédott mind az éhispan
irasokban, mind a SZMR-ban az <a> betlinek az SFG-8-ban szereplé harom-
szogszerl alakja. A kifejlédés oka is hasonlé lehetett: a szar nélkiili bettialakot
konnyebb vésni.

Kiterjesztett fenetikai modell

Amint azt az SFG-8 példajan lathatjuk, a rendelkezésre 4llé ismeretek alapjan
gyakran nem lehet meghatdrozni, hogy két graféma hasonldsaga evolucids
eredetii-e, vagy csak a véletlen mtive (homoplazia). Ilyenkor az egyértelmu
dontés informacidvesztéssel jarhat. Ezért célszer(i egy jellegnek egy vizsgalt
iras szempontjabdl vald elemzésébe evolicids megfontolasokat is bevonni,
bdr ez dltaldban nem a fenetika, hanem a kladisztika jellemzdje (Hosszu 2020,
52.). A bioldgiai evolucioval szemben az irasevolucidban sokkal gyakoribb
a homoplazia, s ez a taxont meghatarozo jellegek kisebb valtozatossagabol
adodik. Ezért az egyszer(i fenetikai modellezés tovabb lett fejlesztve az un.
kiterjesztett fenetikai modellé (Hosszu 2019, 2021), amelyben egy SFG-ben
a bizonytalan esetekben tobb, alternativ lehetdség is figyelembe vehet6 anél-
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kiil, hogy hidnyos informaci6 alapjan donteni kellene kozottiik. Ezek az al-
ternativ lehetdségek valamilyen (torténelmi, f6ldrajzi stb.) indokra épiilnek,
és a vizsgalat idépontjaban a jellegtervezés soran nincs elég ismeret annak
eldontésére, hogy az alternativ lehetdségek koziil melyik szerint zajlott le egy
adott jelleg fejlodése. Ezen alternativ lehetéségek elnevezése az eredetmodell.
Egy adott SFG-beli eredetmodellek csak arra az egy SFG-re vonatkoznak, és
nem feltétlenill terjednek ki a taxon — vagyis a vizsgalt iras — tobbi jellegére. A
korabbi kutatdsok soran 1étrehozott kiterjesztett fenetikai modellben (Hosszu
2019, 2021) szamos olyan jelleg van, amelyben csak egy eredetmodell johet
szoba, de a jellegek tobbségénél egynél tobb alternativa lehetséges, s koziiliik
kizarolag csak az adott jelleg vizsgalata alapjan nem lehet biztosan eldonteni,
melyik a valosdgban tényleg megtortént evolucios 1épés leirdsa. Mds szavak-
kal, a rendelkezésre allé6 adatok alapjan gyakran nem donthetd el, hogy az
adott jelleghez tartoz6 utédgraféma melyik szdmba vehet6 el6dirdsbdl szar-
mazik (erre példa az 1. abran szereplé SFG-8). Egy jelleghez (utédirasbeli
grafémahoz vagy irasszabalyhoz) tobb alternativ elédirasbeli graféma vagy
irasszabaly is szoba johet, amelyek mind ugyanabba az SFG-be tartoznak
(Hosszu 2020, 53.). Az SFG egy olyan adatstruktura, amely tartalmazza egy
adott jelleghez (graféma vagy irdsszabaly) az 6sszes informaciot. Vagyis egy
SFG magaban foglalja egy jelleghez kapcsoléddan az &sszes taxont (irast),
amelyben az adott jelleg el6fordul, valamint a hozzdjuk tartozé egyéb infor-
macidkat is. Ha nem tudhato biztosan, hogy két hasonld jelleg evolticiosan
megegyezik-e, akkor inkabb kiilon SFG-be keriilnek (Hosszu 2014a, 2014b,
2015, 2017).

Gyakran nem lehet megmondani, hogy ha egy tulajdonsag tobb taxonban
is jelen van, akkor az csak a véletlen miive (homopldzia), vagy az érintett
taxonok evolucios kapcsolatban dllnak. Erre egy megoldas, ha kiillonb6z6 hat-
térinformaciok felhasznalasaval eldontjiik, melyik igaz a két lehetdség koziil.
Ahhoz, hogy leirhat6 legyen az 0sszes szamba vehetd elddirasjeldlt, a hagyo-
manyos fenetikai modell ki lett egészitve az adott jellegre vonatkozd, egyes
szarmazasi alternativak figyelembevételével. Az igy létrejott kiterjesztett fe-
netikai modell (P ) lehet6vé teszi az abb6l ad6dé probléma elkeriilését, hogy
az egyszer( fenetikai modell (Hosszu 2017) nem veszi figyelembe a vizsgalt
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taxonok egyes tulajdonsagainak evolucidsan tavolabbi, el6dként valdszinisit-
het taxonokbdl szdrmazo eredetét, hanem csak a vizsgalt taxonok egymas-
hoz viszonyitott jellemzo6it vizsgalja. A vizsgalt utédirasok (eredményirasok,
utddtaxonok) leirdsara, kiilonbozé evoliciés megfontolasok (eredetmodel-
lek) alapjdn elkészitett kiterjesztett fenetikai modell (P) azonban nem egyér-
telmu, mivel a modellt alkot6 hasonlosagi jellegcsoportok (SFG-k) egy része
tobb elédirashoz tartozo elédgratémat tartalmaz (Hossza 2019, 182.). Ennek
egyik oka az, hogy az SFG-kben tobb, alternativ eredetmodell szerepel, ame-
lyek eltérd evolucids hatteret (foldrajzi, torténelmi, nyelvészeti adatokat) ir-
nak le, és az ugyanazon SFG-ben szerepl6 eredetmodellek altalaban eltérd
elédirashoz tartozo el6dgrafémat tartalmaznak. Az SFG-k egy részében taldl-
haté elédirdsok tobbféleségének masik oka az, hogy még egyetlen eredetmo-
dellbdl is gyakran egynél tobb lehetséges el6dgraféma kovetkezik. Ugyanis a
kiilonbozo irasok egyes grafémai nagyon hasonloak lehetnek, igy az alakzati
és hangértékbeli tulajdonsagok alapjan sokszor nem lehet eldonteni, hogy
egy utédgraféma melyik - egymadssal rokon - el6dirasbdl szarmazik. A kiter-
jesztett fenetikai modellben szerepld alternativ lehetdségekrdl nem tudhato,
melyik irja le a ténylegesen végbement evolucids folyamatot, s ez csokkenti a
modell egyértelmiiségét.

A fenetikail analizis és az el6danalizis eredménye

A P, Kkiterjesztett fenetikai modellb6l azon hasonlésdgi jellegcsoportok
(SFG-k) értékelhetok ki legegyszer(ibben, amelyek valamilyen szempontbdl
egyértelmtiek. Ha csak az egyetlen elddirast tartalmazd SFG-ket vessziik fi-
gyelembe a modell kiértékelésénél, akkor a P -beli SFG-knek csak a toredékét
vehetjiik figyelembe, ez pedig csokkenti a modell felbontdsat, vagyis a vizs-
galat pontossagat. A kiértékeléskor felhasznalhaté SFG-k szamanak novelése
érdekében figyelembe vehetd, hogy az SFG-k egy részénél szerepld elédiras-
jeloltek vagy kozeli rokonai egymasnak, vagy egy korban, egy foldrajzi tér-
ségben hasznalt, sszefiiggd kulturdlis kozegbdl szdrmaznak. Igy a benniik
talalhato el6dgrafémak nagyon hasonldk lehetnek, és ezért bizonytalan, hogy
ezen rokon elddirasjeldltek koziil pontosan melyik a tényleges el6d. Raadasul,
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figyelembe véve a retikuldcids evolucid lehet6ségét, szdmitasba lehetne ven-
ni a grafémaszintii hibridizaciét is (Hosszu 2017, 185.), vagyis egy graféma
tényleges evolucidja soran akar tobb elddje is lehetett. Azonban a jelen vizs-
galatban a gratémaszintd hibridizacid lehetségével nem szamolunk. Ha nem
eléddirasokat, hanem hasonlé jellegekkel rendelkezé elédirasok csoportjait
keressiik a modell kiértékelésekor, akkor az egyértelmii SFG-k szama ndve-
kedik azon SFG-kkel, amelyekben ugyan tobb elddirds van, de ezek rokonok.
Ezért érdemes el6dirascsoportokat alkotni (Hosszu 2020, 54-56.; Hosszu
2021a, 210-211.). A P Kiterjesztett fenetikai modell kiértékelése szukcessziv
eliminacios eljarassal torténik (Hosszti 2019, 383-388.; Hosszu 2020, 56-70.;
Hosszu 2021a; Hosszu 2021b). Ennek soran az elddirascsoportok atkonfigu-
ralhatok, ha ezzel a szukcessziv elimindcios eljarassal kapott fenetikai modell-
ben az elddirdscsoportokra nézve egyértelmii SFG-k szdma, vagyis a modell
felbontasa novekszik (Hosszu 2021a, 222-223.).

A jelen vizsgalatokban a P -beli utoédirdsok az eurdzsiai steppe népeinek
egy része altal hasznalt irdsok (TR, SZMR, KMR és SR); az el6dirasok pedig a
P -beli valamelyik SFG-ben el6dgrafémat adé irdsok (Hossza 2019: 188-370).
A hivatkozott kozleményben (Hosszu 2019) szereplé modell — felépitési elvei-
nek valtozatlansaga mellett — az azdta végzett kutatdsok alapjan tovabb lett fej-
lesztve (Hossza 2021a).

Az elédirascsoportok hasznalatanak jarulékos elénye, hogy ezzel kezelhe-
tové valik az az eset is, amikor egy hajdani grafémaatadas nem pontosan azok-
bdl az irasokbol tortént, amelyeket ma 6nalld elédirasként vesziink figyelembe,
hanem ezek valamilyen jelenleg ismeretlen atmeneti formajabdl. Ilyenkor az
elédirdscsoportban 1év6 irdsok grafémadi csak kozelitik a feledésbe mertilt haj-
dani tényleges el6dgrafémdkat (Hossza 2020, 54.).

A P kiterjesztett fenetikai modell szukcessziv eliminacids eljardssal tortént
elemzése alapjan létrejott fenetikai modell részhalmaza a négy vizsgalt irasnak
(TR, SZMR, KMR és SR) egymashoz képesti hasonldsagi viszonyait leir6 egy-
szerl fenetikai modell. Az ebbdl szarmazé fenogramot (Hosszu, 2021a, 228.),
vagyis a fenetikai elemzés eredményeképpen kapott dendrogramot bemutatja
a 2. bra.
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2. dbra: A négy vizsgalt irds fenogramja

Az alternativ eredetmodellekkel kibdvitett kiterjesztett fenetikai modell
(P) az elédirdsnak jelolt irdsokbdl szdmos kozel-keleti, kis-dzsiai, indiai, bel-
s6-azsiai és kozép-eurdpai irast tartalmazott. A kiterjesztett fenetikai modell
szukcessziv elimindcios eljarassal tortént elemzése (Hossza 2021b, 207-231)
azt mutatta, hogy a vizsgalt irasok két nagy elédirascsoport hibridizacidja-
bdl szdrmaznak. Ezek egyike az ardm-kozépirdni irdscsoport (hivatalos ardm,
parthus, kdzépperzsa és szogd iras), a masik csoport egyetlen tagja az indiai
eredet(i, de egy id6ben Belsé-Azsidban is hasznélt bréhmi irds (Hosszt 2021a,
222-223.). Megjegyzendd, hogy a brahmi irasnak is voltak egymastol eltéré
valtozatai Bels6-Azsidban (Hosszt 2021a, 257-258.).

Az adatbdzisban megjelend 119 SFG-bdl 33 van, amelyrdl biztosan tudjuk,
hogy az aram-kozépirani irascsoportbdl szarmazik, azaz 33 olyan tulajdonsag-
1ol beszélhetiink, amely az ardm-kozépirdni irdscsoport behatdsa alapjan fejlo-
dott ki. Az 1. tablazatban olyan SFG-k egy-egy részlete lathatd, amelyben egy
vagy tobb rovas grafémanak (jellegnek) megfelel az ardm-kozépirdni irdscso-
port valamelyik irdsainak megfelel6 grafémaja (jellege). Az 1. tablazatban és a
késobb kovetkezd 2. tablazatban csak egy-két alakvaltozat lathatd. A tovabbi
alakvaltozatok, atbet(izési és datirdsi értékek, irodalmi hivatkozasok, valamint
a kozolt grafémaalakok forrdsa megtalalhaté a vizsgalatot részletezé konyvben
(Hosszu 2021a).
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SFG Elédjelleg Utédjelleg
SFG-3 hivatalos arim % 'dlap <">; szogd >k <'> SZMR (Konstantindpoly) X <e>; TR X <A> /ii/
SFG-4 szogd 8 <> TR I <A>
SFG-8 parthus ¥ <">; szogd 2% <"> KMR Y <A>; SR ? <A>
SFG-17 hivatalos arim A hé&f <b>; pirthus = <b>; TR & <b'>: SR U <b'>
szogd 3 <b>
r 1 oty
SFG-21 szopd ¥& gamal <p> SZMR (Vargyas) H <y>; TR1}( <gl>, KMR N <y>;
SRH<g'>
SFG.25 hivatalos ardm Y, 7 daley <d>; parthus 7 <d>; KMR ) <d>: SR > <d>
szogd ¥ <d>
SFG-31 hivatalos ardim 7, Y waw <w> TR }, ¢ <W>; KMR } <W>
SFG-32 pérthus 2 waw <w>; szogd O <w> SZMR 3 <o>
SFG-42 hivatalos arim N, O hé <h>; pirthus B <h> SR 7, % <x>
SFG-50 | hivatalos ardm 4, A yad <y> fy, i pirthus 4 <y> | SPMR LT <h P TRT | <02 KMR <
SFG-51 kizépperzsa 2 <y> KMR 7 <I>; SR 7 <I>
SFG-92 MvalalOranink relie, pahos ke SZMR H <r>; TRY, H <r'>; SR h <r>
szogd ™) <r>
hiatalos ardam W, B §in/Sin <&>; : .
SFG-97 pérthus ¥ <& /5, ¥/ SZMRY <#> 5, #; TR ¥, ¥ <§>; SR Y <&>
hivatalos ardm N, A tdw <1>; parthus A <t>; i ooy
SFG-103 szogd 99 <t> TR h <t*>

1. tablazat: Az aram-kozépirani irdscsoport néhany grafémajanak megfeleltetése a
kiterjesztett fenetikai modellben (Hosszu 2021, 53-206.)

Az adatbdzisban megjelend 119 SFG-b6l 29 van, amelyrdl biztosan tudjuk,

hogy a brahmi irdsbol szarmazik, azaz 29 olyan tulajdonsagrodl beszélhetiink,

amely a brahmi irascsoport hatasa alapjan fejlddott ki. A 2. tablazatban olyan

SFG-k egy-egy részlete lathato, amelyben egy vagy tobb rovas grafémanak

megfelel a brahmi irascsoport valamelyik irasanak megfelelé grafémaja.

SFG Elédjelleg Utédjelleg

SFG-48 brihmi W <ta> TR & <t'>

SFG-61 briahmi & <kha>; brihmi & <khi> SZMR A, A <k>; TR 9 <'g">
SFG-62 brihmi t, + <ka> TR 4, T <Mg™>

SFG-68 briahmi G <ma>; B <ma> SZMR 4 <m>

SFG-74 briahmi /@ <fia> TR » <i>

SFG-75 brahmi A <ne> TR &, % <n®>: SR # <n’>
SFG-82 brahmi & <tsa> SZMR R <¢>; SR H, H /s/; B iy <&>
SFG-88 brihmi 8, 8 <ka> KMR 8 <g>; SR 8 <g>; SR & <Mg">
SFG-98 brahmi 77 <$a> SZMR A <8>; TR /N, N <>, SR b <§>
SFG-99 brihmi €3, e <sa>: brahmi <&@ <sa> SZMR 0 us <§>; KMR @, ® <§>
SFG-100 brahmi 2 <sa> TR O, ¢ <&>

SFG-102 brihmi € <sa> SZMR B, H <z>

SFG-108 brihmi %, @ <tu> EMR D <t>

2. tablazat: A brahmi irds néhany grafémajanak megfeleltetése a kiterjesztett fene-
tikai modellben (Hosszu 2021, 53-206.)
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A vizsgalt utddirasoknak a szukcessziv elimindciobol kapott két £6 elddje
koziil nagyon valdszint, hogy az ardm-kozépirani irdscsoport hatdsa megeldzte
a brahmiét (Hosszt 2021a, 229.). Ez azt jelenti, hogy a vizsgalt taxonok fejlédé-
se az aram-kozépirani irdscsoportbol indult, és ezzel alakult ki egy feltételezett
iras, a *protorovas (Hosszu 2019, 390-392.). Ezek utan a *protorovas irasba
horizontélis atadds tortént a brahmi irdsbol, ez pedig a hdldzatos evolucio egyik
mechanizmusa. Igy viszont az utédirdscsoport fejlédése nem vizsgalhato kla-
disztikai modszerekkel, mert az rendszerint csak eldgazasos fejlédést vesz fi-
gyelembe, haldzatos fejlédést altalaban nem.

A szukcessziv eliminacioval kapott fenetikai modellben szerepld olyan
SFG-k kiilonvalaszthatdk, amelyek egyértelmten vagy az aram-kozépirani,
vagy a brahmi el8dirdscsoportbél szairmaznak. Igy az eredetileg egy fenetikai
modell harom particiéra bonthatd, abbdl az egyik tartalmazza az egyértelmiien
aram-kozépirani eredetti jellegeket (SFG-ket), a masik az egyértelmtien brahmi
eredetlieket, a harmadik partici6 pedig az 6sszes tobbi SFG-t. Az aram-kozép-
irdni eredetti jellegeket tartalmazo particionak a csak a vizsgalt utédirdsokra
vonatkozé része az (1) képletben lathato Pamm_kézépimm, azonban a brahmi eredet(
jellegeket tartalmazo particionak a csak a vizsgalt utéddirasokra vonatkozé része
a (2) képletben lathato P, . . Osszesen 33 db SFG volt a szukcessziv eliminacid
eredményeképpen kapott fenetikai modellben, tehat egyértelmtien az aram-ko-
zépirani irdscsoportbdl szdrmaznak a jellegek, ennek megfeleléena P . . .. ..
oszlopainak szdéma 33. Hasonl6ana P, . oszlopainak szima 29. Mindkét mat-
rixban a sorok rendre azt jelzik, hogy az oszlopoknak megfeleld jellegek szere-

pelnek-e a vizsgélt taxonokban (TR, SZMR, KMR és SR).

110101001101000100111110111011100
b _[100001001011000100100100111010000
arsm-kozépirani =\ 001011100100101110100111110000001 (1)
001101110000111111101011111110110

10110010110111010011010001010

p ~_ (01001000101000100101101101100

bréhmi = | 11000100000000001000100110100 (2)
11000001000010101101000100101

98



AZ IRASEVOLUCIO KLADISZTIKAI MEGKOZELITESE

A kladisztikai analizis elokészitése

Mivel mind a négy vizsgalt iras (TR, SZMR, KMR és SR) jellegei kozott szerepel
mind az aram-kozépirani, mind a brahmi irdscsoport hatdsa, ezért kézenfekvo
feltételezés, hogy a négy iras teljes szétvalasa el6tt hatott rajuk mind a két iras-
csoport. Igy lehetdség nyilik arra, hogy az ardm-kézépiréni és a brahmi hatast
egyesitsiik, s egy kladisztikai elemzést ugy végezziink el, hogy az ardm-kozép-
irdni és brahmi hatasokat megtestesitd jellegek dsszességét hordozé *protoro-
vast mint kiilcsoportot tekintjiik, és ehhez képest nézziik az egyes vizsgalt taxo-
nok fejlédését, s ez az aram-kozépirani és brahmi jellegek részbeni, fokozatos
elvesztését jelenti.

A ko6z0s aram-kozépirani és brahmi irdscsoport bevezetésének jarulékos
haszna, hogy bizonyos SFG-ket, amelyeknél nem volt egyértelmi, hogy a ben-
niik szerepld jellegek az ardm-kozépirani irdscsoportbdl vagy a brahmi irdsbol
szarmaznak, és ezért ki kellett volna zarni az elemzésbdl, az aram-kdzépirani és
brahmi hatds egyesitésével egyértelmiinek tekinthetiink. Az olyan SFG-k szama
72, amelyek egyértelmuen az aram-kozépirani-brahmi irdscsoportbol szarmaz-
nak. Ez jelentésen tobb, mint az (1)-bdl és (2)-bdl adédé 33 + 29 = 62; igy a
felhasznalhaté SFG-k szama, vagyis az elemzés felbontasa nétt.

Az aram-kozépirani és brahmi jellegeket hordozd *protorovas segitségével
vizsgalt taxonokra (TR, SZMR, KMR és SR) lehet6ség nyilott egy kladisztikai
elemzés elvégzésére. A kladisztikai analizis célja a tanulmanyozott irasok torzs-
fejlodésének evolucios elagazasi sorozatara vonatkozo kovetkeztetések levo-
nasa. A kladisztikai analizist egy Python nyelven késziilt szoftver végzi el és
eredményét kladogram alakjaban jeleniti meg. A szoftver bemenete egy olyan
adatmatrix, amelyben a sorok a taxonoknak (esetiinkben irdsok), az oszlopok
pedig az SFG-k altal meghatarozott jellegeknek felelnek meg. Az adatmatrix
bindris, vagyis az elemeinek értéke 0 vagy 1, mivel a jellegek egy-egy taxonbeli
megléte vagy hidnya (jellegallapot) tartalmazza az informéciot. Igy egy taxon
jellegallapotainak sorozata egy bitsorozatot jelent.
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Modszer
Az eredeti Wagner-modszer

A kladogram, vagyis az a dendrogram, amelyet egy kladisztikai elemzés ered-
ményeként kapunk, tobbféleképpen létrehozhato. Az egyik megoldast Hennig
dolgozta ki (Hennig 1966). Eljarasanak lényege, hogy ismertek a jellegek 6si
allapotai, és a jellegallapotok valtozasai visszafordithatatlanok. Ezért egy kla-
dogramon beliil a jellegek csak egyszer valtozhatnak. Ha ezek a feltételek egytitt
nem teljesiilnek, akkor enyhiteni kell Hennig feltételezésein, és valamilyen
stratégia, pl. a parszimonia alapjan lehet meghatarozni egy elfogadhat6 kla-
dogramot (Podani 1997, 177.). A parszimonia alkalmazdsanak egyik eszkoze
lehet a Wagner-mddszer, amelyet Kluge és Farris alkotott meg 1969-ben (Farris
1969; Farris 1970). Ekkor a kladogramot a taxonok fokozatos hozzacsatolasa-
val hozzuk létre tigy, hogy mindig a lehetd legkevesebb jellegallapot-valtozast
probaljuk elérni, amikor kivalasztjuk, melyik taxont hova kapcsoljuk. Ennél a
modszernél nem kell az 6si jellegallapotokat meghatarozni. A Wagner-mod-
szer azt feltételezi, hogy az evolucié minimalis szamu allapotvaltozassal halad
(parszimonia elve). A kidolgozott szoftver a Wagner-modszer egy, az igények
szerint modositott valtozatat alkalmazza. Ugyanis az eredeti modszer szerint a
Wagner-fa készitésének elsé 1épése megkeresni a kiilcsoportot (outgroup): ez
azon taxon (irds), amelynek minden jellegallapota nulla (Farris 1982). Esetiink-
ben azonban a kiilcsoport a *protorovas (Hossza 2019, 390-392.), amelynek
minden aram-kozépirani-brahmi eredeti jellegallapota 1, és a taxonok fejlédé-
se ezen jellegallapotok egy részének fokozatos 0-va alakulasa.

A Wagner-fa szerkesztésekor egy 4j belsé csomopont egyik jellegallapota
akkor lesz 1, ha azon a helyen minden levelén 1 van, és akkor lesz 0, ha minden
levelének megfeleld jellegallapota 0. Ha a leveleinek érintett jellegallapotai nem
egyeznek meg (1 és 0 vagy 0 és 1), akkor a faban el6tte taldlhaté csomdpont fog
donteni, vagyis ha az el6tte all6 csomoponton 1 van, akkor 1 lesz a fdhoz most
hozzaadando bels6é csomopont megfelel? jellegallapota, ha pedig az el6tte 1évo
csomodpont megfeleld jellegallapota 0, akkor az Gj belsé csomdpont megfeleld
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jellegallapota is 0 lesz. Az eredeti Wagner-fa szerkesztésének bemutatasahoz
tekintsiik a 3. tdbldzattal megadott példat, amelyben az A, B, C és D vizsgalt
taxonokat jelol. Az eredeti Wagner-mddszer 1. 1épésének eredményét a 3. abra

szemlélteti.
Taxon Jelleg1 Jelleg2 Jelleg3 Jelleg4 Jelleg5 Jelleg6
Kulcsoport 0 0 0 0 0 0
A 1 1 1 0 0 1
B 0 0 1 0 0 0
C 1 0 1 0 0 0
D 1 0 1 0 0 1
3. tablazat: Példamatrix
Kilcsoport
000000

3. dbra: Az eredeti Wagner-médszer 1. [épése

Az ezt koveto 1épés annak a kikeresése, melyik taxonban van a legkevesebb
szarmaztatott allapot, azaz olyan tulajdonsag, amely a kiilcsoporthoz képest
megkiilonbozteti a taxont. Ebben az esetben ez azt jelenti, hogy a matrixban
a tulajdonsag alatt "1’ taldlhato, azaz a tulajdonsag megjelenik a taxonban, lasd
4. abra.
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Killesoport B
000000 001000

4. abra: A Wagner-modszer 2. 1épése

A Wagner-modszer kovetkezo 1épése megnézi a megmaradt, matrixbeli
taxonok koziil a legkevesebb leszarmazott allapotot tartalmazé taxont, és hoz-
zarajzolja a kladogramhoz, majd a kett6 talalkozasi pontjanal megjeldli, hogy
melyek a kozos leszarmazott allapotaik. Tehdt példaul, ha van egy C taxonunk,
amelynek a jellegéllapotai: (101000), és egy B taxonunk (001000) jellegallapo-
tokkal, akkor a talalkozasi pontjukra a (001000) irhato, lasd 5. abra.

Kilecsoport H B
000000 101000 001000

001000

5. abra: AWagner-modszer 3. |épése
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A Wagner-modszer ezutdn ismét kikeresi a maradék taxonok koziil a leg-
kevesebb leszarmazott allapottal rendelkez6 taxont, viszont most mar kérdéses,
hova tudja hozzdilleszteni a fahoz. Ehhez hasznalatos a fa egyes agaihoz rendelt
hossztisag mérésére szolgaléo Wagner-képlet, lasd (3).

d(A.B) = Y IX(4) — X(B) 3)

L

ahol d(A,B) az A és B kozotti jellegdllapotok valtozdsainak szdma, X(A) az A
taxonhoz tartozé i-edik jelleg dllapota és X(B) az B taxonhoz tartozé i-edik
jelleg allapota.

Ennek alapjan 6sszehasonlitjuk a soron kovetkezd vizsgalt taxont az 6sszes
lehetséges fahoz vald csatlakozasi lehetdséggel. Vegyiink példaként két, B és C
nevl taxont egy fadban. A B(001000) és a C(101000) taxonok neve utani zarojel-
ben az egyes jellegek allapota lathat6. Ennek a két taxonnak a kozos csatlako-
zasi pontja a BC(001000); a kozos csatlakozasi pont is leirhatd a jellegallapotok
sorozataval. A Wagner-moédszer kovetkezo 1épésében az el6z6 1épésben kapott
fahoz megprdbalja hozzacsatlakoztatni a D(101001) taxont. A D taxon a B-t6l
két jellegéllapotban, a C taxontél egy jellegallapotban, mig a BC-t6l szintén két
jellegallapotban tér el (4. tablazat).

Taxon Jellegallapotok Kiilonbség
D 101001 -

B 001000 2db

C 101000 1db

BC 001000 2db

4. tablazat: A Wagner-médszer 3. 1épésében kapott graf tulajdonsagai

A 4. tablazat alapjan a D-t kozvetleniil a C taxonhoz kell csatlakoztatni.
Vagyis ebben a lépésben is a legkevesebb leszarmazott allapottal rendelkez6
taxont kell kikeresni, és a Wagner-képlet alapjan eldonteni, hogy hova keriiljon
beillesztésre a grafon beliil. Ekkor 1étrejon a DC(101000) csatlakozasi pont (6.
abra).
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Kiilcsoport c D B
000000 101000 101001 001000
101000
001000

6. abra: A Wagner-modszer 4. [épése

A Wagner-mddszer 4. 1épésében kapott grafot (dendrogramot) az 5. tabla-
zat irja le.

Taxon Jellegéllapotok Kiilonbség
A 111001 -

D 101001 1db

B 001000 3db

C 101000 2db

CcD 101000 2db

BCD 001000 3db

5. tablazat: A Wagner-mddszer 4. |épésében kapott graf tulajdonsagai

Az 5. tablazat alapjan a fentiekben leirtak szerint keriil csatlakoztatasra a
kovetkez6 (A) taxon (7. dbra).
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Kilcsoport c A D B
000000 101000 111001 101001 001000

101000

001000

7. abra: Az algoritmus 5. [épése

A B taxon, amely eldszor levalik, a harmadik elemében kiilonbozik a kiil-
csoporttol, ez egy valtozasnak mindsiil (4. abra). Ezutan a C taxon valik le,
amely az elsé elemében kiilonbozik az el6z6t6l, ez plusz egy jellegallapot-val-
tozas (5. dbra). A D taxon a hatodik, az A taxon pedig a mdsodik elemében
kiillonbozik az elétte 1évo jellegallapottol (6. és 7. abra). A kovetkezd felsoro-
lasban vastagitottan jeloljiikk azokat a jellegeket, amelyek az adott taxonban
leszarmazott jellegallapotok a kladogram el6z6 szintjéhez képest: A(111001),
B(001000), C(101000), D(101001). Ez 6sszesen négy jellegallapot-valtozas, igy
a korabban meghatarozott Wagner-fa hossza L=4. A kiilcsoport esetén minden
jellegallapot (bit) zérus: (000000).

Megjegyzendd, hogy véltozdsnak szdmit a 0-rol 1-re, és az 1-rdl 0-ra val-
tas is. Ha lenne olyan jellegallapot-valtozas a példaban, ahol a leszarmazott
jellegallapot 0, pedig az el6djénél ugyanennek a jellegnek az allapota 1 (pl.:
A(110001), D(101001)) akkor az szintén jellegallapot-valtozasnak szamitana,
az L hosszhoz ugyanugy hozzaadddna.

A Wagner-mddszer 1épései addig folytatddnak, amig van olyan taxon a ki-
indulasi adatmatrixban, amely még nem lett elhelyezve a faba. El6fordulhat,
hogy a kiilonbség két opcional megegyezik, ebben az esetben az els6t valasztjuk.
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Ezt azért tehetjiik meg, mert a Wagner-mddszerrel kapott graf egy kezdetinek
tekinthetd kladogram, amelyet csupdn arra haszndlunk, hogy élhosszusagainak
Osszegével fels6 hatart szabjunk arra, hogy milyen 6sszes élhosszusag varhato
a majd meghatarozando6 optimalis, un. legparszimoénikusabb kladogramtdl. Ez
csak felsé hatar, mivel a kladogramot készit6 Wagner-modszer moh¢ algorit-
mus, vagyis mindig helyileg optimalizal (Hosszt 2005, 84-85). Ezért az dlta-
la kialakitott graf nem feltétleniil legparsziménikusabb megoldas, vagyis nem
biztos, hogy a lehetd legkevesebb jellegallapot-valtozast tartalmazé kladogram.
Igy szitkség van egy tovabbi mésik algoritmusra, amely a Wagner-modszerrel
kapott kezdeti kladogramot optimalizalja a legparsziménikusabb kladogram
megtaldldsa érdekében.

A modositott Wagner-modszer

A Kkifejlesztett szoftver ugyan a Wagner-fa alkotasanak elvét veszi alapul, de
ettdl eltér annyiban, hogy a kiilcsoport csupa 0 helyett csupa 1-bdl all, ezért
megfordul a hozzaadas sorrendje: minden 1épésben a legkevesebb leszarmaza-
si allapot helyett a legtobb leszarmazasi allapotot tartalmazé taxon keriil bele
a kladogramba. A 3. tdbldzatbeli példamatrix esetén a sorrend ugy nézne ki,
hogy: A, D, C, B; tovabba a belsé csomdpontok is megvaltoznak. Egy egysze-
rt példa: KCS(111111), A(111011), B(110011), C(100011), D(100100), l4sd 8.
abra.

1. Felrajzoljuk a kiilcsoportot: KCS(111111).

2. Hozzakapcsoljuk az A-t (5 db 1-es).

3. Az A-hoz hozzékapcsoljuk a B-t (4 db 1-es). A harmadik jellegallapo-
tuk eltér, ezért a faban el6z6 csomdpont (amely maga a kiilcsoport)
megfeleld jellegének allapota dont (amely adott, hogy csupa 1), igy ide
is 1 kertll. A negyedik bitjiik azonosan 0, ezért ide is 0 keriil. K6zos
pontjuk: (111011).

4. A kovetkezo taxon a C (3 db 1-es) ez a B-hez all legkozelebb, ezért oda
kotjiik be. K6z6s pontjuk: (110011), eltérés a masodik bitnél, egyel ko-
rabban (A és B k6zos belsé csomopontja) 1 van, ezért ide is 1 kertil,
harmadik bitnél minketto 0, ezért ide is 0 kerdil.
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Mar csak a D (2 db 1-es) van hatra, ez C-hez all a legkdzelebb. Ko-
z0s pontjuk: (100011). Eltérések: negyedik bit: el6z6nél (C-B) itt 0 van,
ezért ide is 0 keril, 6todik bit: el6z6ben itt 1 van ezért ide is 1 keriil,
hatodik bit: el6z6ben itt 1 van, ezért ide is 1 keriil.

11 110 100 100 111
m 01 100 011 011

8. dbra: Egyszeri példa a médositott Wagner-modszerre

A kladogram optimalizalasa

Ahhoz, hogy eldonthessiik, melyik fa a legparszimonikusabb, az eredeti vagy
modositott Wagner-modszerrel kapott fa (Wagner-fa) L hosszat kell megnéz-

niink. A Wagner-fa L hossza az a skalaris mennyiség, amellyel azt jellemezziik,

hany jellegallapot-valtozas ment végbe a fan. Ez azon jellegallapot-valtozasok

osszegzéseként kaphatd, amelyek ahhoz sziikségesek, hogy eljussunk az 6sszes

csomoponttdl a gyokérig. Minél kisebb az L hossz, azaz minél kevesebb jel-

legallapot-valtozasra van sziikség, annal parszimdnikusabb a fa. A fentiekben

kiszamitott Wagner-faban a 9. abran lathato jellegek valtoznak.
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Kiilcsoport Cc A D B
000000 101000 111001 101001 001000

001000

9. dbra: A Wagner-fa hosszanak szamitasa

Az ag és kotés (branch and bound) moédszeren (Hendy-Penny 1982)
alapulé kladogram-optimalizalé algoritmus ugy mikodik, hogy kiszdmit
minden olyan lehetséges faelrendezést, amelynek hossza kisebb a kordbban
megkapott Wagner-fa hosszandl. Vagyis egy-egy faelrendezés kialakitasa koz-
ben a kladogram-optimalizal6 algoritmus folyamatosan szamitja a még csak
részben kialakitott faelrendezés hosszat. Ha ez a hossz meghaladja a kezdeti
Wagner-fa hosszat, akkor tudhato, hogy az adott — félkész - faelrendezés biz-
tosan nem optimalis, igy ujabb taxonok figyelembevételével nem kell tovabb
folytatni a fa kiszamitasat. Ezzel jelent6sen gyorsul a kladogram-optimalizald
algoritmus miikodése.

Miutan a kladogram-optimalizald algoritmus létrehozta az Osszes, a kez-
deti Wagner-fa hosszanal nem nagyobb hosszusagu faelrendezést, koziiliik ki-
valasztja a legkisebb hosszusagut, mert ez lesz a parszimoénikusabb kladogram.
Eléfordulhat, hogy nem egyetlen legrévidebb fa létezik, ha két, kiillonbozé fa
hossza megegyezik, ebben az esetben a szoftver az dsszes ilyet eltarolja és ki-
rajzolja.
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A kladogram ellendrzése

A kladogramok mindségét nemcsak a kordbban bevezetett hossztuisagukkal le-
het mérni, hanem azzal is, hogy a jellegéllapotok kozott mekkora a homopla-
ziak aranya. A konzisztenciaindex azt adja meg, hogy a jellegvaltozasok szama
hogyan ardnylik az elméletileg elképzelheté minimumhoz. Mértéke az allapot-
valtozasok minimalis szdma (figyelembe véve az adatokban szerepld jellegek
szamat), osztva az allapotvéltozasok aktudlis szamaval (Kluge-Farris 1969; Po-
dani 1997, 197-198). Egyetlen jellegre is értelmezhetd, de kiszamithato egy 7
kladogram 0Osszes jellegére is. Az utdbbi esetben a neve: dtlagos konzisztencia-

index (4).
Cl{T) = ij/z S(x (4)
j=1

j=1

ahol a 7 kladogram j-edik jellegdllapotaval (j=1,2,...,n) a fdban s, viltozds torte-
nik, pedig az adatokra felirhat6 egy olyan fa is, amelyben a j-edik jelleg allapo-
taban csak minimalis szamu, m, valtozas 4ll be.

A 7 kladogramban 1év6 sziinapomorfidk mennyiségét méri az dsszetartdsi
index, amelynek mértéke: a barmely fan mérhet6 allapotvaltozasok maximalis
szama (jellegenként az 1-as allapotu vagy a 0-s allapott taxonok szamanak 0sz-
szege attol fliggden, melyik a kisebb, 6sszegezve az Osszes jellegre) minusz az
allapotvaltozasok szama az aktualis fan, osztva a barmely fan mérhet6 1épések
maximalis szdma és az dllapotvaltozdsok minimadlis szdmdnak kiilonbségével
(Farris 1989: 417), lasd (5).

RI(r) = Z(M; - Sf)/Z(Mj -m), (5)
Jj=1 Jj=1

ahol M, a j-edik jelleg lehetséges megvaltozasainak maximalis szdma. Ennek ér-
téke anndl nagyobb, minél kisebb a homoplazia részesedése a sziinapomorfidk
kialakuldsaban. Ha nincs homoplazia, akkor RI(t)=1; ha pedig az 6sszes sziina-
pomorfiat homoplazia okozza, akkor RI(t)=0 (Podani 1997, 198.).
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Vizsgalati eredmények és értékelésuk

Az elvégzett vizsgalatok soran a négy vizsgalt iras (TR, SZMR, KMR és SR) ko-
rabban meghatarozott két el6djét (brahmi irds és az aram-kozépirani elédiras-
csoport) egyetlen irascsoportban kezeltiik és feltételeztiik, hogy ez az egyesitett
irascsoport a négy vizsgalt irds kozos elddjére, az un. *protorovasra hatott. Az
egyértelmlien aram-kozépirani-brahmi eredetiinek mindsithetd, és ezért az
elemzésben felhasznalhaté SFG-k szama 72, amelybdl 33 aram-kozépirani, 29
brahmi és 10 vagy aram-kozépirani vagy brahmi eredetii. A médositott Wag-
ner-modszert alkalmaz6 szoftverrel szimitott Wagner-fa (7, 10. dbra) jellem-
z6i: hossza 111, 60, CI(t )=60, RI(t )=21.
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10. abra: A Wagner-fa (1))

A kladogram-optimalizalds utdn kapott legparszimdnikusabb fa (t, 11
dbra) jellemzéi: hossza 101, CI(t,)=66, RI(t,)=39.
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11. dbra: A legparszimonikusabb (1) fa

Kovetkeztetések

A cikkben ismertetett eljaras az irdsok leszarmazasi kapcsolatainak modellezé-
sére kidolgozott, evoluciés megfontolasokkal kiegészitett, tin. kiterjesztett fe-
netikai modell kladisztikai elemzéséhez haszndlhat olyan esetekben, amelyek-
ben a kiterjesztett fenetikai modell kiértékelése soran végzett el6danalizisb6l az
az eredmény adodott, hogy a vizsgalt irasok fejlédése nem egy elddtdl, hanem
tobbtdl indult, és a fejlédés egy adott pontjan irasszintli hibridizacié tortént. A
kladisztikai elemzést megel6z6 fenetikai és el6danalizis azért volt sziikséges,
mert igen hidnyosak a vizsgdlt irdsokhoz (mint taxonokhoz) rendelkezésre
allo adatok: néhany vizsgalt irashoz csak kevés irasemlék ismert, rdadasul azok
nagy részének a kora ismeretlen, vagy csak durva kozelitéssel hatdrozhaté meg.
A vizsgalt irasoknak a kiterjesztett fenetikai modellben szerepld jellegeinek al-
kalmas szétvalogatasaval lehet6vé valt, hogy egy elddirascsoporttdl valo fiiggé-
siik 6nalldan legyen vizsgalhato.

Az elvégzett vizsgalatok sordn egy olyan szoftver lett kifejlesztve, amely
megfeleléen strukturalt bementi adatokat a gépi tanuldsbol ismert adatfel-
dolgozé modszerekkel elemzi, majd a kapott eredményeket kladogramokban
megjeleniti. A jelenlegi adatbdzisra épiilé modell alapjan szamitott kladogram
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szerint a KMR és SZMR allnak egymashoz a legkozelebb, és evolucidosan az SR
kozelebb all hozzdjuk, mint a TR. A kidolgozott kladisztikai eljards azt mutat-
ja, hogy az eredetmodellekkel kibdvitett, kiterjesztett fenetikai modellre épiilve
kladisztikai eszkozokkel is lehet vizsgalni a tanulmanyozott taxonok torzstejlo-
dése evolucids elagazasi sorozatat. A kapott eredmények alkalmasak lehetnek
arra, hogy mas tudomanyagak felhasznaljak pl. ismeretlen feliratokon hasznalt
irasok meghatdrozdsa soran.
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