Valasz Dr. Pénzes Zsolt biralatara

Mindenek el6tt koszonetet szeretnék mondani Dr. Pénzes Zsoltnak, amiért elvallalta
dolgozatom birdlatit. Koszonom az alapos munkat, amit befektetett a dolgozat alapos
attanulmdnyozdsaba. Kiilon koszonom az épitd kritikét, és a segitd szandéki megjegyzéseket.
Nagyon 6riilok, hogy munkdmat sokoldalinak, eredményeimet pedig hidnypdtlonak tartja. A
tovabbiakban pedig reagélni szeretnék a Birdlo megjegyzéseire, illetve valaszolok a feltett
kérdésekre.

Formai kritika:

A birdlénak igaza van, a latin fajneveket dolt betiivel kell irni. A dolgozatban végig ilyen
modon szerepelnek, bar gépelési hibaként esetleg eléfordulhat az ellenkezdje. A Birdld
val6szinlileg a cimsorokban normal betiivel szerepld fajnevekre gondolt. Ahol ugyanis a
cimsort olyan médon kiilonboztettem meg a szovegtdl, hogy dolt betiivel irtam, ott a latin
fajnevek valéban normadl betiivel szerepelnek, hogy eltérjenek a cim tobbi részétol.

Megjegyzések:

1.bekezdés:

Egyetértek a Birdloval abban, hogy a populdcidk véltozatossdganak iddébeli dinamikdja
meghatdrozé a ma tapasztalhaté genetikai struktira kialakuldsdban. Altaldnossdgban azzal is
egyetértek, hogy az enzim polimorfizmus csak korlatozott mértékben alkalmas a populacidk
torténeti multjdnak a tanulmanyozdasdra (Iasd T. Schmitt és J. Habel szdmos tanulmanyét).
Emellett ugy vélem, hogy a torténeti mult szerepe egy régié genetikai struktirgjanak a
kialakitdsaban erdteljesen fiigg a kérdéses foldrajzi régié méretétdl. Ha eurdpai, vagy plane
palearktikus skéldn vizsgéljuk a genetikai variabilitds mintdzatat, akkor a torténeti mult
szerepe alapvetd fontossdgi (pl. Gratton et al. 2008: a Parnassius mnemosyne eurdpai
populécidi; Ritter et al. 2013: a Phengaris (Maculinea) teleius és a P. nausithous palearktikus
populécidi). Kisebb foldrajzi skdldn azonban a genetikai valtozatossdg jelenlegi szerkezetének
kialakitdsaban jelentOs szerepe van a kozeli mult evolucios eseményeinek, mint a szelekcid, a
genetikai sodrédds, vagy a génaramlds. A dolgozat legtobb tanulmédnydban a fajok Karpat-
medencei populdcidit vizsgaltuk, s6t néhdny faj esetében a vizsgilt mintdk még ennél is
szlikebb teriiletr6l szdrmaztak: az Aricia artaxerxes issekutzi esetében példaul a Biikk-
hegységbdl és az Aggteleki karsztrol, az Euphydryas maturna egyik vizsgalata sordn pedig a
Nyirségben taldlhaté Fényi-erdé 2 szubpopulaciéjabdl. Ilyen korlatozott foldrajzi 1éptékben,
ahol a genetikai struktdrat nagyrészt a kozeli mult folyamatai hatdrozzak meg, a véaltozatossag
mintdzata jo eséllyel tanulmanyozhaté az enzimpolimorfizmus segitségével. Ugyanakkor a
komplex vizsgédlatok eredményei arra is ravildgitottak, hogy az olyan, viszonylag nagyobb
foldrajzi 1éptékli vizsgdlatokban, mint a Parnassius mnemosyne populaciok elemzése (E.3.1.
fejezet), ahol a mintdk tdllépték a Karpat-medence teriiletét, az enzimlokuszokon tapasztalt
genetikai struktira alapjan levonhaté kovetkeztetésekkel Ovatosnak kell lenni. Ebben a
tanulmadnyban példdul az Eszaki- és a Dunantili-kozéphegység, valamint a Koros-vidéki
populdcidk genetikai struktdrdjdnak az értelmezése pusztdn az enzimpolimorfizmus
eredményei alapjan, a mtDNS szekvencidk elemzése nélkiil, konnyen vezethetett volna téves
kovetkeztetésre.



2. bekezdés:

Az enzimlokuszok neutralitisdnak a kérdése mindig is erdsen vitatott teriilet volt a
szakirodalomban. Errdl irtam is par mondatot a dolgozat 1.1.2. fejezetében. Kozismert, hogy
néhiny fajban egyértelmilen demonstraltdk a szelekcié hatdsit egyes enzim lokuszokon.
Ugyanakkor a populdcidk genetikai vizsgdlatdndl alkalmazott 16-18 enzim lokusz
vonatkozdsdban nem lehet egységes megdllapitist tenni azok neutralitdsat illeten. A
kérdéssel kapcsolatos véleményem a flux-elméleten alapul. Ezt az elméletet Dykhuizen et al.
dolgozta ki még 1987-ben. A flux elmélet lényege, hogy a metabolikus folyamatok
(klasszikus példa az alkohol lebontas folyamata: alkohol — CO,) egyes 1épései, és igy az Oket
katalizdl6 enzimek nem dllnak kozvetleniil kapcsolatban a fitnesszel. A ratermettséget a teljes
metabolikus ut sebessége (a flux) befolydsolja. A fluxra azonban kevéssé hatnak az egyes rész
1épéseket katalizalé enzimek alternativ valtozatai még akkor is, ha ezek a valtozatok eltérd
katalitikus sajatsdgiak. Ugyanakkor a flux is szabdlyozds alatt 4ll, ami &ltaldban az egyik
enzimatikus 1épésen keresztiil valésul meg. Amennyiben annak az enzimnek, amely ebben a
folyamatban szerepel vannak eltérd katalitikus hatdsd valtozatai, akkor ezeknek a genetikai
valtozatoknak lehet eltérd a ratermettsége. A Drosophila melanogaster esetében példaul az
alkohol lebontdsa sordn a flux szabdlyozéasa az elsé 1€pésben valdsul meg, amikor az alkohol
dehidrogendz hatdsdra az etanol elszor aldehiddé, majd acetil-koenzim A-v4 alakul. fgy nem
meglepd, hogy ez az enzim egyike azoknak, melyen részletesen tanulméanyoztdk a szelekcid
hatasat (Van Delden et al. 1982).

Ugyanakkor a Birdlonak igaza van abban a tekintetben, hogy a genetikai adatok
feldolgozasara hasznélt statisztikai programok a lokuszok neutralitdsat feltételezik. Azt, hogy
a szelekcionak kitett lokuszok befolydsoljdk a populdciok genetikai struktirgjat a mi
vizsgdlataink alapjan is ald tudom tdmasztani. Az E.2.1. fejezetben irtam le a Maculinea alcon
és M. teleius populdcidokkal kapcsolatos eredményeinket. A differencidlédds mértéke
jelentdsen magasabb volt a M. alcon, mint a M. teleius populdcidkban. A jelenség elemzése
sordn mindkét fajban elvégeztiik a kiugrd differencidléddst mutaté lokuszok analizisét. A M.
alcon populdciokban 4 enzim lokusz esetében tapasztaltunk szignifikdinsan magasabb
differencidloddst a migracié-drift egyensilya alapjan vérhatondl. A tovdbbiakban PCA
segitségével Osszehasonlitottuk a populédcidk genetikai mintdzatit az ,,outlier” és a neutralis
lokuszok alapjan. A hangyagazda szerinti elkiiloniilés egyértelmii volt a feltehetden
diverzifikal6 szelekcidnak Kkitett ,,outlier” lokuszok esetében, mig a neutrdlis lokuszok alapjan
semmilyen mintdzat nem mutatkozott a populaciok differencidlédasdban.

Az enzim lokuszok neutralitisiara vonatkoz6 dilemmadanak azonban van egy harmadik
vonatkozdsa is. A DNS technikdk alkalmazdsa sordn ritkdn meriil fel a neutralitds kérdése.
Kiilonosen a mikroszatelliteket vagyunk hajlamosak eleve neutrdlisnak tekinteni. Li et al
(2002) egy 0sszefoglal6 cikkben tekintette 4t a mikroszatellitek genombeli elhelyezkedését, és
lehetséges funkcidjukat. Megallapitottdk, hogy a mikroszatellitek dontd hanyada a genom
nem koédold régidjdban taldlhatd, ami aldtdmasztja neutrdlis voltukat. Egyediil azoknak a
mikroszatelliteknek fordul el6 relative magasabb hdnyada a kédold régidban, melyeknek 3
bazisbdl all az alapszekvencidja. Ugyanakkor az ©Onmagukban neutrdlis mikroszatellit
lokuszokon is érvényesiilhetnek szelekcids hatdsok a ,hitchhiking effect” kovetkeztében.
Egyrészt szoros kapcsoltsigban dallhatnak direkciondlis szelekcidnak kitett lokuszokkal
(szelekcids sepril) mint ahogy azt a Plasmodium falciparum esetében Nair et al. (2003)
kimutatta. Masrészt viszont a mikroszatellitek olyan kis méretliek, hogy akir gének
intronjaiban is eléfordulhatnak. Ha a kérdéses génen szelekcids hatdsok érvényesiilnek, akkor



annak kovetkezményei a mikroszatellit lokuszon is jelentkeznek. Ezt tapasztalta Luikart et al.
(2008) a vastagszarvi juh kanadai populdciéiban. Mds DNS markereknél is ismertek a
szelekcids hatdsok. A kiugré lokuszok vizsgdlata sordn példaul az els0 munkdkbanAFLP
markereket hasznéltak. Amikor tobb szdz AFLP lokusz segitségével elemeztek kiilonbozo
okotipusokat, mindig akadt legalabb 3-5 olyan lokusz, amely a neutrélis folyamatok alapjan
vartndl szignifikdnsan magasabb differencidléddst mutatott. Ezek alapjan tehat barmely
marker neutralitisa megkérddjelezhetd, bar kétségtelen tény, hogy az enzim lokuszok kapcsan
ez a kérdés gyakrabban meriil fel.

3. bekezdés:

A 3. bekezdés vonatkozasdban csak részben értek egyet a Birdloval. Kétségtelen tény, hogy a
genetikai valtozatossag struktirdjanak elemzése alapjdn csak kovetkeztetni tudunk a hattér
folyamatokra, amik eredményeként 1étrejott ez a struktdra. Ugyanakkor a genetikai adatokon
tilmenden sok faj életmenetérdl, szaporoddsi stratégidjarol, esetleg egy adott habitatban
bekovetkezo valtozasrdl van ismeretiink. Ezek a hattérinformaciok kivaléan alkalmasak arra,
hogy null-hipotéziseket allitsunk fel a legvaldsziniibb evolicids hatdsokra nézve és ezek
alapjan kialakitsunk egy elméletet a varhaté eredményeket illetéen. Ezen a gondolatmeneten
alapult a 10 esettanulmanybdl 5, melyekben a genetikai sodrédds, a beltenyészet és a lokalis
adaptécié genetikai kovetkezményeit tanulméanyoztuk. Ebben az 5 esettanulmanyban az enzim
polimorfizmus vizsgdlata sordn kapott eredmények aldtdmasztottdk eldzetes hipotézisiinket.
Ugyanakkor tisztdban vagyok az enzimek molekuldris markerként valé alkalmazdsanak a
korlataival. Ezeket a problémakat a dolgozatban is kifejtettem az 1.1.2. fejezetben. Jollehet az
itt emlitett 5 esettanulmany eredményei azt mutatjdk, hogy a maga korldtain beliil az enzim
polimorfizmus is sikeresen alkalmazhat6 bizonyos kérdések megvélaszolasara.

A Biral6 fixéacids indexre vonatkoz6 megjegyzésére valaszolva azt tudom mondani, hogy a
populécidk struktirdjdnak az analizisében egyik tanulmdnyban sem egyetlen moddszert
alkalmaztam. A fixédciés indexek megéllapitdsa része volt ugyan az elemzéseknek, de a
genetikai differencidlodds hierarchikus mintdzatit nem az Fgsr értékek alapjdn tartam fel.
Minden olyan tanulmanyban, ahol a populaciok genetikai struktarajat vizsgéaltam, két analizist
alkalmaztam a hierarchikus struktira felderitésére: a Bayes-féle klaszterezési moddszert és a
fokomponens analizist. Ezeknek az analiziseknek az eredményei alapjan korvonalazédott a
populécidk differencidloddsanak a mintdzata. A tovabbi statisztikai médszerek (igy a fixacids
indexek is) azt segitették eld, hogy megdllapitsam, mennyire megbizhaté (tobb ,,statisztikai
labon 4l16™) ez a genetikai struktura.

A tovédbbi bekezdések kritikai megjegyzéseiben kozos problémaként meriilt fel a pontatlan
fogalmazéas. Ezekkel a megjegyzésekkel nagyrészt egyetértek. Sajnos gyakran el6fordul
velem, hogy sarkosan fogalmazok, ami sokszor vezet pontatlansagra.

4. bekezdés:

Egyetértek a Birdloval, valéban nem csak a struktirgének variabilitisa az evolicio
nyersanyaga. A variabilitds fontos forrdsai az epigenetikus allélok, a génexpresszid
szabdlyozéasanak valtozatossaga, valamint a gének kozotti kolcsonhatdsok is.

Ebben a bekezdésben egy tovéabbi kritikai megjegyzést tesz a Birdloa mtDNS szekvencidk
alkalmazhat6sagarol a taxonok leszarmazdsi kapcsolatainak a megéllapitasdban. Teljesen
egyetértek a kritikdaval, hiszen a kiilonboz6 DNS szekvencidk nagyon véltoz6 hatékonysaggal
alkalmazhatdk a leszdrmazdasi kapcsolatok becslésére. Ugyanakkor a dolgozatban, egyetlen



esettanulménytdl eltekintve (E.4.1. fejezet) nem is volt célkitlizés a taxonok leszarmazasi
kapcsolatainak a megéllapitdsa. Abban a 2 esettanulmédnyban, ahol az enzimpolimorfizmus
adatainak elemzése mellett mtDNS szekvencia analizist is végeztiink (E.3.1 és E.3.2.) a
Parnassius mnemosyne, illetve az Euphydryas aurinia Karpit-medencei populdcidinak a
negyediddszaki dinamikdjat elemeztiik.

5. bekezdés:

Vitatkoznék a Biralé Osszefoglalé fejezettel kapcsolatos kritikai megjegyzésével. Egyrészt a
dolgozatban a legtobb esettanulmanyban kvalitativ analiziseket végeztem. Felallitottam egy
tesztelhetd null hipotézist, €s ennek az érvényességét dllapitottam meg a vizsgalatok
eredményei alapjdn. Az a tény, hogy a hipotézis érvényességének az aldtdmasztisara szamos,
a populédcidgenetikai analizisekben széles korben elterjedt statisztikai modszert alkalmaztam,
és tobb mutatét (polimorfizmus mutatéi, differencidlédds mutatéi) elemeztem, nem valtoztat
azon az alapvetd6 megkozelitésen, hogy az egyes tanulmanyokban egyszerti kérdésekre
kerestem a vadlaszokat. Ebbdl addéddéan az enzimlokuszokra vonatkoz6é eredmények is
alapvetéen kvalitativ jellegiiek. Igy természetesen a két idSsikon (torténeti milt és kozeli
mult) haté evolicids erdk genetikai kovetkezményeinek az Osszehasonlitdsa is kvalitativ
jellegli volt. A Birél6 altal emlitett 110. oldalon tulajdonképpen azt fogalmaztam meg, hogy
amig a Parnassius mnemosyne Karpat-medencei populdcidiban az enzim lokuszokon
tapasztalt differencidlédédsi mintazat csak részben mutatott parhuzamot a mtDNS szekvencia
adatok elemzése alapjan feltaruldval, addig a két marker alkalmazdsdval kapott eredmények
parhuzamosak voltak az Euphydryas aurinia hasonl6 foldrajzi 1€ptékii populacidiban.

6. bekezdés:

Ebben a bekezdésben is tobb pontatlansdgot emlit a birald.

A palacknyak hatds nem vezet ugyan minden esetben allélkieséshez, de meglepden gyakran
1dézi eld a ritka allélok elvesztését. Ez kiilondsen olyan markerek tanulmanyozasdval tarhat6
fel, mint a mikroszatellitek, ahol egyes lokuszokon szdmos (10-15) allél is megjelenhet. Ez a
jelenség az alapja a kozelmultban lezajlott palacknyak hatds statisztikai kimutatdsdnak is
(Luikart et al., 1998).

A genetikai differencidlédds és a drift kapcsolatit tekintve lehet hogy félreérthetéen
fogalmaztam, de azt szerettem volna kifejezni, hogy a sztochasztikus hatdsok, és igy a
genetikai sodr6dds minden populdcioban, az egyedek minden lokuszdn folyamatosan
érvényesiil, ezért ennek a kovetkezményeivel (egy populdcié rendszerben a genetikai
differencidlodassal) minden esetben szamolni kell. Ehhez jarulhatnak hozza, és igy novelhetik
a differencidl6dast tovabbi evolicids folyamatok (pl. a diverzifikélé szelekcio).

7. bekezdés:

A polimorfizmus mutatdinak a standard hibait illetéen teljesen indokolt a kritika. Ugyanakkor
a legtobb tanulmanyban alkalmaztam ANOVA-t a kiilonb6zd foldrajzi régiok, vagy maés
szempontb6l  létrehozott  populdcié csoportok mutatdinak  Osszehasonlitdsdra. A
kovetkeztetések alapjaul azok az eredmények szolgaltak, melyek szignifikans kiilonbségeket
mutattak a populécié csoportok kozott.

Kérdések:



1. A Lepidoptera fajok magas szintli enzimpolimorfizmusdnak genetikai hatterével
kozvetleniil foglalkoz6 tanulmanyt nem taldltam a szakirodalomban. Az enzimpolimorfizmus
legatfogdbb meta-analizisét Nevo és munkatarsai (1984) végezték el. Ebben a munkéban tobb
mint 1000 faj genetikai adatait elemezték, melyek kozott 170 rovarfaj szerepelt; a nappali
lepkefajok szdma pedig 42 volt. Az analizisben mindenekel6tt azt vizsgaltak, hogy milyen
mértékli a korreldcié a polimorfizmus mutatér és kiilonbozd ©koldgiai faktorok kozott.
Eredményeik koziil a legjelentdsebb a gerinctelen és a gerinces éllat fajok polimorfizmusa
kozott tapasztalt szignifikdns kiillonbség volt, melyet a finom- €s a durvaszemcsés kornyezet
modelljével magyardztak. Mivel a késobbi munkdkban sem elemezték a Lepidoptera fajok
polimorfizmusat a tobbi rovar fajhoz, vagy a gerinctelen taxonokhoz viszonyitva, ezért csak
sajat véleményemet tudom elmondani a kérdés kapcsan. A nappali lepkék magas szintli
polimorfizmusédban valdszinlileg fontos szerepet jatszik az a jelentds életmddbeli kiilonbség,
ami a larvélis és az adult életszakasz kozott megnyilvanul. A hernydk szdmos lepkefaj
esetében (igy az altalunk vizsgéltaknal is) tdpnovény specialistdk, mig az adultak altalaban
nektar fogyasztok, esetleg nemtdpldlkoznak. A két életszakasz diszperzids képessége is
jelentdsen eltér, amennyiben a hernydk mozgéstere korldtozott, mig sok faj adultja akar nagy
tavolsdgokat is képes repiilni. Nevo és munkatarsai nyoman tehat a két életszakaszban az
egyedek eltérdéen €lik meg a kornyezetiiket. Mig a larvdlis szakaszban a durvaszemcsés
kornyezetben akdar a populdcidkon beliil, pl. egy metapopuldciés hélézat szubpopulécidi
kozott is jelentds mértékli lehet a differencidlodas, addig az adultak intenziv migréacidja
kovetkeztében a populdciok kozott is erds lehet a génaramlés. Ez a kettOs hatds kialakithat egy
magas szintli polimorfizmust a nappali lepkék populdcidiban.

2. A dolgozatban szerepld esettanulmédnyokban alapvetden konzervicidgenetikai kérdéseket
elemeztem. Ezért a filogenetikai szakirodalom tekintetében csak részben tajékozédtam. En
nem taldlkoztam olyan publikdcidéval, ami egyrészt tobb szdz génre vizsgdlta volna a
Lepidoptera taxonokat, masrészt pedig olyannal sem, ami a Pillangészeriiek oregcsalddjanak
(Papilionoidea) valamennyi nagyobb taxonjat elemezte volna. A legtobb filogenetikai
munkdban egyes csalddokon beliil vizsgéltdk a leszarmazdsi kapcsolatokat, mint péld4ul
Wahlberg et al (2009) 10 gén régidja €s 235 morfoldgia jelleg alapjan elemezte a tarkalepkék
csaladjanak (Nymphalidae) 400 genuszat; Simonsen et al. (2010) a Papilionidae csaldd 23
genuszaban vizsgélta a leszdrmazdsi kapcsolatokat 7 gén szekvencidja alapjan; Wahlberg et al
(2014) 8 gén régidt vizsgilt a Pieridae csaldd valamennyi genuszdban a leszdrmazdsi
kapcsolatok megallapitdsara; Kawahara et al. (2018) 13 gén szekvencidjat alkalmazta a
Hedilidae csaldd 36 fajanak az analizisénél; stb. Ezekben a munkdkban mindegyikben
szerepelt a COI szekvencia is, mint egy gén a vizsgéltak kozott, de konszenzus fakat kozoltek
a cikkekben, és nem tértek ki a magi és a COI szekvencia alapjan feldllitott fak kiillonbségére.

3. A PCA eredmények robusztussidgival kapcsolatban azt tudom mondani, hogy az elsé két
tengely szinte minden vizsgalatban a variancia 45-50%-at magyarazta. A harmadik tengely
pedig altaldban szdmottevden kisebb variancia hdnyadot magyardzott, mint a masodik. A
Birdlé altal kiemelt analizisben (a Parnassius mnemosyne Karpat-medencei populdcioi
esetében) példaul az 1. tengely onmagaban a variancia 41,6%-at magyardzta meg, a 2. tengely
12,7%-ot, a 3. tengely 9,5%-ot,mig a 4. tengely 6,8%-ot. A tengelyek meghatarozasaban
annyiban volt egyes lokuszoknak dontd szerepe, hogy 2-3 alléljuk esetében jelentdsen
magasabb volt a linedris egyiitthat6 értéke, mint a tobbi allélnél. A P. mnemosyne esetében
példaul a Pgm lokusz 18 allélja koziil hdromnal volt kiugréan magas az egyiitthat6 értéke. Ha



az analizist a Pgm lokusz adatainak elhagydsdval végezziik, akkor az eredmények nagyon
hasonldak: (i) az 1. tengely a variancia 35,9%-4t magyardzza, mig a 2. tengely 13,9%-ot; (ii)
az elsO tengely meghatdrozdsiaban a Pgi lokusznak van jelentds szerepe; (iii) a pontfelhdk
pedig az eredeti analizisnek megfelelden 4, tobbé kevésbé jol elkiiloniild régidt mutatnak.

Uj eredmények — 1. bekezdés:

A Biralonak igaza van abban, hogy a genetikai variabilitds €s az életmenet jellemzok kozotti
kapcsolat megéllapitasa dltaldnossdgban nem tekinthetd uj eredménynek. Ugyanakkor ugy
érzem, hogy az a tény, hogy bizonyos esettanulmanyokban (az Aricia artaxerxes issekutzi és a
Maculinea alcon populaciok variabilitdsdnak Osszehasonlitisa; a M. alcon lapréti
okotipusdnak és a M. teleius differencialodasi mintazatdnak értelmezése, vagy az
Euphydryasmaturna finom populdcidszerkezetének a vizsgdlata) az életmenet, vagy a
szaporodasi struktdra ismerete nélkiil nem tudtuk volna értelmezni a genetikai valtozatossag
szerkezetére kapott eredményeinket azt bizonyitja, hogy a fajok életmenet jellemz6i nem
egyszeriien kapcsolatban dllnak genetikai struktdrdjukkal, hanem annak egyik fontos
meghatdroz6i. Amikor a dolgozat Kovetkeztetések cimi fejezetének 108. oldalan ugy
fogalmaztam, hogy az esettanulmanyok kozott vannak olyanok, amelyek eredeti kérdésekre
adnak vdélaszt, vagy sajatosan 4j szemszogbdl elemeznek egy problémat, akkor éppen erre a
felismerésre gondoltam.

Remélem, hogy a Birdl6 el tudja fogadni a kérdésekre és a megjegyzésekre adott valaszaimat.
Még egyszer koszonom a dolgozat értékelését €s oriilok, hogy a Birdlé fontosnak tartotta az
egyes fajokra kapott eredményeimet és természetvédelmi relevancidji kovetkeztetéseimet.

Debrecen, 2019. 01. 25.

Pecsenye Katalin



