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A kétéltűek (Amphibia) a gerincesek egyik legősibb és 

legváltozatosabb osztályát alkotják. Tagjai kulcsszerepet 

töltenek be a szárazföldi és vízi ökoszisztémák 

működésében (Hopkins 2007). Jelenleg 8890 leírt faj 

képviseli az osztályt (Amphibiaweb 2025), és bár az 

Antarktiszon kívül mindegyik kontinensen előfordulnak, a 

fajok nagy része a trópusokon él (Gastner & Newman 

2004). Habár a leírt fajok 40,7%-a globálisan 

veszélyeztetett, amihez elsősorban az élőhelyeik eltűnése, 

a klímaváltozás és a betegségek járulnak hozzá (Luedtke 

és mtsai. 2024), átlagosan évente 150 új fajt fedeznek fel 

(Amphibiaweb 2025). Ehhez az ellentmondásos 

helyzethez nagymértékben hozzájárul az egyre 

modernebb molekuláris módszerek alkalmazása a 

populáció- és fajszintű kutatásokban, amelyek 

segítségével nagyszámú morfológiailag rejtőzködő 

(kriptikus) taxont azonosítanak (Hending 2025). Az 

újonnan felismert taxonok nagy valószínűséggel kisebb 

elterjedési területtel rendelkeznek, és akár fokozottan 

veszélyeztetettek lehetnek (Bickford és mtsai. 2007), 

mivel jobban ki vannak téve a súlyos aszályoknak és más, 

az éghajlatváltozással összefüggő eseményeknek, ami 

további állománycsökkenést okoz és fokozott kihalási 

kockázattal jár (Blaustein és mtsai. 2010, Carey & 

Alexander 2003). Továbbá a kis elterjedési területtel 

rendelkező fajok nagyobb valószínűséggel szenvednek a 

fertőző betegségek következményeitől, mint például a 

kitridiomikózistól, amelyet a Batrachochytrium 

dendrobatidis rajzóspórás gombafaj okoz (Bielby és 

mtsai. 2008, Geyle és mtsai. 2021). 

Európa kétéltűfaunája intenzíven kutatott, ritkán kerülnek 

elő új fajok (Speybroeck és mtsai. 2020). A genetikai és 

genomikai módszerek egyre intenzívebb használatával 
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azonban ezen a kontinensen is jelentős kriptikus 

változatosságot fedeztek fel elsősorban a mediterrán 

régióban az Ibériai-, Appenin-, és Balkán-félszigeteken 

(Velo-Antón és mtsai. 2023), amelyek az európai fauna 

pleisztocén eljegesedései alatti fő menedékterületeket 

biztosították (Hewitt 2004, Taberlet és mtsai. 1998). Az 

utóbbi két évtizedban azonban számos extra-mediterrán 

refúgiumterületet azonosítottak, többek között a Kárpát-

medencében (Varga 2019).    

A szubterrán ökoszisztémákat nagyszámú szűk 

elterjedésű és reliktum taxon jellemzi (Culver & Sket 

2000, Holsinger 1993, Marmonier és mtsai. 1993). Ez 

elsősorban a szubterrán élőhelyek földrajzi 

elszigeteltségével magyarázható, ami elősegíti a genetikai 

sodródást (Gibert & Deharveng 2002, Romero 2011). 

Páratlan biodiverzitásuk kialakulása összefüggésben lehet 

a pleisztocén jégkorszakok hiányával is, mivel hosszú 

ideje nem érintették őket jelentős klimatikus ingadozások 

(Gibert & Deharveng 2002, Holsinger 1993, Howarth 

1983). A nagyszámú endemizmus mellett a szubterrán 

vizek biológiai sokfélesége értékes ökoszisztéma-

szolgáltatásokat is nyújthat (pl. víztisztítás, bioremediáció, 

infiltráció), ezért fontos ezen élőhelyek populációs, 

fajszintű és ökoszisztéma-diverzitásának felmérése 

(Boulton és mtsai. 2008, Deharveng és mtsai. 2009). 

Az idegenhonos fajok betelepítése jelentős környezeti 

károkat okozhat az érzékeny élőhelyeken. Az egzotikus 

fajok – általában az ember által történő – behurcolása 

káros hatással lehet az őshonos élővilágra, és a biológiai 

sokféleség csökkenésének egyik legjelentősebb forrása 

(Courchamp és mtsai. 2003, Kats & Ferrer 2003). A 

kétéltűeket előszeretettel használták a biológiai védekezés 

folyamatában a 20. században (Crossland 2000, Lever 
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2003), de ezeknek az idegenhonos kétéltűfajoknak a 

betelepítése gyakran az őshonos fajok visszaszorulásához 

vagy akár kipusztulásához vezetett (Collins & Storfer 

2003). Új-Zélandra három Ausztráliában őshonos 

kétéltűfajt (Litoria aurea, L. raniformis, L. ewingii) 

telepítettek be. Itt elterjedtek mindkét fő szigeten, 

miközben Ausztráliában az állományaik a kipusztulás 

szélére sodródtak. Ausztrália gazdag kétéltűfaunának ad 

otthont, amely 253 leírt fajt jelent. Ezek közül 34-et az 

utóbbi 12 évben fedeztek fel molekuláris vagy integratív 

taxonómiai módszerekkel (AmphibiaWeb 2025). Bár 

kimutatták, hogy a kriptikus taxonok eloszlása hasonló a 

különböző biogeográfiai régiókban (Pfenninger & 

Schwenk 2007), az Ausztráliában leírt fajok nagy részét a 

trópusi területeken találták és csak néhányat a mérsékelt 

égövi régiókban. A legjelentősebb számú endemizmust és 

kriptikus fajkomplexet Észak-Ausztrália monszunhatás 

által befolyásolt trópusi területein fedezték fel (Pepper és 

mtsai. 2016). 

Az atlanti esőerdő Brazília keleti partvidékén 

húzódik, és a világ egyik legfajgazdagabb területe (Myers 

és mtsai. 2000). Az elmúlt 500 évben az atlanti esőerdő 

eredeti kiterjedésének közel 88%-a eltűnt, és helyét az 

ember által módosított tájak, mint például legelők, 

szántóföldek vagy települések vették át (Ribeiro és mtsai. 

2009, Tabarelli és mtsai. 2004). Viszonylag kis 

fennmaradt területe (4000 km2) ellenére Brazília kétéltű-

faunájának fele itt található, és Brazílián belül itt a 

legmagasabb (85%) az endemizmusok száma (Cruz & 

Feio 2007, Haddad és mtsai. 2013). 

Ecuador egyike a világ azon országainak, ahol 

kiemelkedően gazdag a biológiai sokféleség (Bass és 

mtsai. 2010, Ulloa és mtsai. 2017), legmagasabb a 
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kétéltűek fajsűrűsége (egy területegységre jutó fajok 

száma) (Ron és mtsai. 2019) és figyelemre méltó az 

endemikus fajok száma is (Ortega-Andrade és mtsai. 

2021). Kis mérete ellenére Ecuador számos olyan 

ökoszisztémát rejt a trópusi Andok régiójában, amelyeket 

a kétéltűdiverzitás forró pontjaként ismerünk (Ron és 

mtsai. 2019). Változatosságuk még messze nem teljesen 

feltárt, folyamatosan kerülnek elő új fajok a térségből amit 

az elmúlt években publikált tanulmányok bizonyítanak 

(Brito és mtsai. 2017, Reyes-Puig és mtsai. 2019, 2024, 

Sánchez-Nivicela és mtsai. 2021, Székely és mtsai. 2020.) 

 

A disszertáció fő eredményei 

A disszertáció tizenkét tudományos közlemény alapján 

négy fejezetbe rendezve mutatja be kutatásaimat. 

Munkáim az alábbi eredményekkel járultak hozzá a 

kétéltűek morfológiai és genetikai változatosságának 

leírásához, evolúciós történetük rekonstruálásához: 

Munkatársaimmal két síkvidéki farkos kétéltűfaj 

esetében mutattuk ki, hogy Közép-Európa folyói fontos 

szerepet játszottak a jelenlegi elterjedés és genetikai 

struktúra kialakulásában. A dunai tarajosgőte (Triturus 

dobrogicus) esetében a folyók terjedési folyosók lehettek 

a kárpát-medencei populációk utolsó pleisztocén 

eljegesedés (LGM) utáni visszaterjedésében. 

Mitokondriális és nukleáris DNS-fragmentek 

használatával két refúgiumterületet azonosítottunk a 

Kárpát-medence északnyugati és délnyugati részén. 

Elterjedési-modellezéssel összehasonlítottuk a dunai 

tarajosgőtét a hasonló elterjedésű vöröshasú unkával 

(Bombina bombina) és azt találtuk, hogy a két faj 

különböző biogeográfiai mintázata az LGM alatt használt 



6 
 

refúgiumterületek eltérő földrajzi helyzete miatt 

alakulhatott ki. A dunai tarajosgőtével ellentétben a 

pettyes gőte (Lissotriton vulgaris) esetében a nagy folyók, 

főként a Tisza, akadályt jelenthetnek a populációk 

terjedéséhez. Genomszintű vizsgálatokat alkalmazva 

megállapítottuk, hogy a törzsalak északi genetikai vonala 

mellett a L. v. ampelensis is jelen van a Kárpát-

medencében. Az alfaj elterjedésének behatárolása mellett 

a két alfaj között jelentős génáramlást találtunk, és egy 

nagyjából 400 km hosszú kontaktzóna meglétét tártuk fel. 

Adatainkból valószínűsíthető, hogy a L. vulgaris fajnak 

egy vagy két refúgiumterülete is lehetett a Kárpát-

medencében. 

Két hegyvidéki életmódú farkos kétéltű poszt-

glaciális evolúciós történetét írtuk le a Kárpát-

medencében, amelyek hasonló mintázatot mutattak. Mind 

az alpesi gőtét (Ichthyosaura alpestris), mind pedig a 

foltos szalamandrát (Salamandra salamandra) kelet-

nyugati genetikai szétválás jellemezte, ami kárpáti és alpi 

eredetet jelez. Mindkét faj esetében a Bihar-hegységből 

származó állomány egy különálló genetikai egységet 

alkotott. Az alpesi gőte mitokondriális génszakaszainak 

vizsgálata azt mutatta, hogy a Bakonyban és az Őrségben 

élő állományok jó ideje önállóan fejlődtek és nagy 

valószínűséggel a Kárpát-medence északnyugati részén 

lehetett az LGM alatti refúgiumterületük. Az általunk 

feltárt genetikai elkülönülés, és a korábban publikált 

morfológiai adatok alapján szabályos leírást adtunk az 

Ichthyosaura alpestris bakonyiensis Vörös, 2022 alfajról, 

amelyet Dely Olivér György 1964-ben a bakonyi alpesi 

gőteállományok csonttani vizsgálatára alapozva nem a 

Zoológiai Nevezéktan Nemzetközi Kódex (ICZN) 

szabályainak megfelelve közölt. Mikroszatellita-
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lókuszokat elemezve a foltos szalamandra északi-

középhegységi állományaiban jelentős strukturáltságot 

figyeltünk meg, amely szerint a Visegrádi-hegység és a 

Budai-hegység, valamint az Északi-középhegység déli 

perempopulációi elkülönültek a többi populációtól. Ezen 

perempopulációk fragmentációja eredményeink alapján 

időben az LGM végére tehető, ami megegyezik a 

Würm/Weichsel-jégkorszakok viszonylag enyhe 

interstadiális időszakával, bizonyítékul szolgálva a S. 

salamandra eljegesedés alatti túlélésére a Kárpátok 

mérsékelt égövi erdeiben. 

Kifejlesztettük a barlangi vakgőte (Proteus anguinus) 

környezeti DNS-alapú kimutatását barlangi vizekből. Két 

mintavételi módszert (szűrés és kicsapás) teszteltünk, és 

megállapítottuk, hogy ezt a fajt a szűrés módszerrel 

hatékonyabban lehet kimutatni. A szűrés mintavétellel és 

a rövid, mitokondriális-génfragment felszaporításán és 

detektálásán alapuló reakcióval megerősítettük a P. 

anguinus jelenlétét tíz horvátországi barlangból, öt 

másikban pedig először mutattuk ki a fajt. Ezután tíz 

fajspecifikus mikroszatellita-markert fejlesztettünk a 

barlangi vakgőte populációgenetikai vizsgálatához. Ezen 

markerek használatával négy P. anguinus populációt 

elemeztünk Horvátországban, amelyek három egymástól 

elszigetelt hidrogeográfiai régiónak megfelelően három 

genetikai csoportba rendeződtek. A populációkon belül 

alacsony volt a genetikai változatosság, viszont az összes 

vizsgált populációban alacsonynak bizonyult a rokonsági 

kapcsolatok aránya is. Ez az ellentmondás és a további 

elemzéseink is azt sugallják, hogy a barlangi 

vízrendszereken belül génáramlás állhat fenn, és mivel 

felméréseink csak a barlang ismert szakaszaira 

vonatkoznak, alábecsülhetjük a teljes populáció méretét. 
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Egy nem-invázív, víz alatti, in situ mintavételi módszert 

mutattunk be a P. anguinus mintázására. A két előző 

alfejezetben leírt eDNS-alapú és mikroszatellita-marker-

alapú elemzésekre támaszkodva bizonyítottuk, hogy ez a 

víz alatti mintavétel elegendő DNS-mennyiéget szolgáltat 

a mikroszatellita-elemzésekhez, és kimutattuk a vizsgált 

hercegovinai populáció genetikai változatosságának 

hiányát. 

Két levelibékafaj, a Litoria aurea és L. raniformis 

Ausztráliából Új-Zélandra telepítésének történetét tártuk 

fel. Mitokondriális DNS-fragment elemzésén alapulva 

megállapítottuk, hogy a L. aurea fajt nagy valószínűséggel 

Új-Dél-Walesből telepítették át Új-Zéland Északi-

szigetére, két külön betelepítés során: Új-Dél-Wales 

északi részéről Northlandbe, és Új-Dél-Wales déli részéről 

a Coromandel-félszigetre - Waikato régióba. A L. 

raniformis faj pedig Victoria Állam déli részéről 

(Melbourne környékéről) került be Új-Zéland Déli-

szigetére, Új-Zélandon azután emberi segítséggel terjedt 

szét és telepedett meg mindkét fő szigeten. A 

mitokondriális DNS elemzése a L. raniformis fajon belül 

két divergens genetikai vonal létezését tárta fel 

Ausztráliában, ami rávilágított a fajon belüli kriptikus 

változatosságra.  

Multilókusz, arche-DNS, genomikai, bioakusztikus 

és morfológiai adatok együttes vizsgálatával jártunk utána, 

hogy a korábban talált genetikai divergencia milyen 

mértékben befolyásolja a faj szisztematikáját. A teljes 

ausztráliai elterjedést lefedő mintavételen alapuló kutatás 

megerősítette az északi és déli, kriptikus evolúciós 

vonalak szétválását, amelyek csak genetikai vizsgálatok 

útján azonosíthatóak megbízhatóan. Mivel két régióban is 

találtunk hibrid egyedeket, a két vonal alfaji besorolást 
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kapott. Neotípusok kijelölésével újra leírtuk a Litoria 

raniformis raniformis (északi evolúciós vonal) törzsalakot 

és a L. raniformis major (déli evolúciós vonal) alfajt. Azt 

is megállapítottuk, hogy a L. castanea újra felfedezett 

állományai genetikailag és bioakusztikai jellemzők 

alapján a törzsalak állományaiba ágyazódnak be. 

Brazília északkeleti partvidékén az atlanti esőerdő 

egy kis erdőfoltjában találtuk meg és morfológiai és 

bioakusztikai paraméterek alapján írtuk le a Phyllodytes 

amadoi levelibékafajt. A kis testméret (a nemzetségen 

belül a legkisebb faj) és a hívóhang magas domináns 

frekvenciája miatt a faj könnyen megkülönböztethető a 

többi Phyllodytes-fajtól. A P. amadoi talajon vagy a 

fatörzsön növő kis méretű broméliákban él. Innen került 

elő a faj ebihala is, aminek szintén közöltük a leírását. A 

P. amadoi előfrodulása jelenleg csak a típuslelőhelyről 

ismert. 

Négy Pristimantis-fajt írtunk le Ecuador trópusi 

Andok régiájából. A Pristimantis lojanus leírását a 

rokonfajokhoz viszonyított nagy genetikai távolságok, a 

hívóhang és a morfológiai különbségek alapján 

ismertettük. A fajt Loja városban és környékén 

azonosítottuk, és a P. phoxocephalus fajcsoportba 

tartozik. A P. lojanus mindössze 25 lelőhelyről ismert, 

összesen nagyjából egy 400 km2 területről, ismert 

élőhelyein gyakorinak számít. Három új, kriptikus 

Pristimantis-fajt írtunk le, amelyeket a Pristimantis 

orestes fajcsoporthoz soroltunk. A Pristimantis 

sagedunneae egy közepes méretű, ritka, vagy nehezen 

észlelhető faj, csak Abra de Zamorából, és attól nagyjából 

13 km-re délre, a Podocarpus Nemzeti Park Cajanuma 

szektorából, nagyjából 10 km2 területről ismert. A 

Pristimantis paladines egy kis méretű, gyakori és 
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lokálisan nagy számban előforduló faj.  Csupán három 

egymáshoz közel található lelőhelyről került elő: a 

Podocarpus Nemzeti Park Cerro Toledo szektorából, ettől 

10 km-re délre, a Podocarpus Nemzeti Park közepén 

található Reserva Tapichalaca közeléből, és ettől további 

5 km-re délre a Reserva Tapichalaca területéről, kevesebb 

mint 20 km2 területről. A Pristimantis numbala egy nagy 

méretű, nem gyakori faj, ami csak a Reserva Numbala 

területéről és környékén találtuk meg, egy nagyjából 300 

km2 területről. Mindhárom faj fán lakó életmódot folytat 

és ennek megfelelően morfológiájuk eltér a bromélia-

specialista testvérfajoktól. Kevésbé lapos fejjel és testtel 

rendelkeznek, és a combokon, az ágyék részen és a rejtett 

végtagfelületeken egyértelmű mintázatot mutatnak. 

 

Értékelés és kitekintés 

A Kárpát-medence farkos kétéltűinek evolúciós 

történetében fontos szerepet játszottak Közép-Európa 

nagy folyói (Duna, Tisza, Száva, Dráva), amelyek vagy 

terjedési folyosóként vagy földrajzi akadályként 

alakították a populációk földrajzi és genetikai mintázatát. 

A jelenlegi elterjedés kialakulásában azonban a 

legfontosabb tényező az LGM alatti refúgium-területek 

földrajzi helyzete lehetett, ahonnan a fajok vissza tudtak 

terjedni a számunkra kedvező területekre. Ugyan 

részletesen bemutattuk a négy farkos kétéltűfaj 

filogeográfiai és populációgenetikai mintázatát, az 

újgenerációs és teljes genomszekvenálások adta 

lehetőségek tükrében érdemes lenne tovább elemezni 

kárpát-medencei populációikat. 

Az általunk fejlesztett módszerek – környezeti DNS-alapú 

kimutatás, mikroszatellita-markerek és nem-invázív in 
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situ mintázás – fontos eszközöket adtak a barlangi vakgőte 

(Proteus anguinus) kíméletes és részletes vizsgálatához. A 

sokmillió éve önállóan fejlődő faj különböző 

barlangrendszerekben élő állományainak genetikai 

távolsága, valamint az egyes állományok alacsony 

genetikai változatossága (vagy annak teljes hiánya) 

további vizsgálatokat tesz indokolttá. Itt is fontos lépés 

lehet a genomszintű vagy teljes genomvizsgálat, ami talán 

választ ad az egyelőre megválaszolatlan kérdéseinkre. 

Ausztrália és Dél-Amerika kétéltűek tekintetében a 

legfajgazdagabb kontinensek közé tartoznak. Jóllehet 

Ausztrália sűrűn lakott területeiről ismeretlen fajok 

felfedezése már nem nagyon várható, genetikai/genomikai 

vizsgálatokkal kriptikus változatosság még feltárható, 

ahogyan azt a két Litoria-faj esete is mutatja. Mivel a 

kétéltűfajok nagy részének állományai csökkenőben vagy 

eltűnőben vannak, természetvédelmi szempontból kiemelt 

jelentősége van az ilyen jellegű munkáknak.  

Dél-Amerika számos olyan régiót rejt, ahol még részben 

vagy teljesen feltáratlan a biodiverzitás. Ilyenek például az 

Atlanti-esőerdő megmaradt foltjai vagy Ecuador trópusi 

Andok régiója, ahol még sok számunkra ismeretlen, kis 

elterjedésű, ezáltal sérülékeny faj él. A Phyllodytes 

amadoi, vagy a négy Pristimantis-faj felfedezése 

hozzájárult a hatalmas fajgazdagság leírásához, ez pedig 

segítséget nyújthat a természetes élőhelyeik védelméért 

folytatott harcban. 
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