Valasz Dr. Pecsenye Katalin Opponensi véleményére

K0szondm szépen a Biralo alapos véleményét és mind a dicsérd, mind pedig az épitd kritikai
megjegyzéseket. Sok olyan kérdést tett fel, amely segitett még alaposabban atgondolni a
tanulményaimat és szemléltetni az eredményeket. El9szor a tartalmi megjegyzésekre reagalnék,
azok kozil is azokra, amelyekben kérdések merultek fel.

1.1 Fejezet

Igen, valoban a 3. forgatokonyvet valosziniisitettem, és bar az eredmények ezt mutatjak,
valéban nem irtam ezt le explicit formaban.

A 7. oldalon a bevezetés utolso paragrafuséban a célkitiizések koziil a 3. igy szol: Munkank
célja volt... 3) potencidlis elterjedési modellezést alkalmazva Osszehasonlitsuk a kapott
eredményeket a vordshasu unka (Bombina bombina) szakirodalomban kdzolt filogeogréfiai
adataival (Fijarczyk és mtsai. 2011, Pabijan és mtsai. 2013), mivel a B. bombina a T.
dobrogicus-hoz hasonld 6koldgiai jellegzetességekkel és elterjedessel rendelkezik Kdzép-
Eurépaban és az Eszak-Balkanon. Igyekeztem tehat megfelelden bevezetni ezt az
dsszehasonlitast, amelynek eredményei a 14. oldalon olvashat6ak.

Jollehet a L. vulgaris populaciégenomikai elemzése sordn az ADMIXTURE szoftver a 4 6
klasztert tamogatta legerdsebben, a 2-5 klaszterek azonositasa kozott kicsi kiilonbség volt. A
11. 4brén folyamatidban mutattuk be a csoportositast, mivel annak is van informacio értéke,
hogy a novekvé klaszterszam hol és hogyan osztja tovabb a populédcidkat. Végeredményben
azonban a 4 klasztert vettik végleges eredménynek.

1.2 Fejezet
Koszonom az észrevételt. Ugy tiinik, a 24. &bréat sajnos a magyarra forditaskor véletlenil
atszerkesztettem, és a jo abrara véletlenul rdmasoltam egy masik verziét, ezért a szamozas is
elcstszott. A Vords et al 2016-os tanulmanyban jol szerepel ez az abra és a szinezés is
konzekvens.

4.2 Fejezet

Mivel ritka és értékes fajrdl volt sz0, a Litoria raniformis molekularis vizsgalatadhoz valéban
felhasznaltunk tobbféle (labujjperc, boérkenet vagy maj) mintat is. Ezekhez legtébbszor a
Puregene izolald kitet hasznaltuk, viszont a bérkenetek €s a muzeumi mintak esetében
QIAGEN DNeasy izolald kit segitségével és egy 6si DNS-izolalashoz igazitott, mddositott
protokollal dolgoztunk. A fragmentaltsdg miatt a mizeumi mintaknal csak rovid szakaszokat
tudtunk amplifikalni és szekvenalni és azokat Osszeilleszteni, a modern mintaknal viszont
rogtén hosszabb szakaszokat amplifikaltunk és szekvenaltunk. gy tehat a feldolgozas
tulajdonképpen a szekvenalasnal ért 6ssze. Elemezni viszont csak kiilon tudtuk éket. Ha jol
emlékszem, a labujjpercbdl, bdérkenetbdl és majbol izoldlt mintdk is alkalmasak voltak a
multilokusz és a ddRAD szekvenalasra.

1. Fejezet
Valdban, a disszertaciobol nem derdil ki ez az informécid, csak a hattértanulmanyokbol, azok
esetében is a kiegészitd tablazatokbol. A P. lojanus leirdsanal (Székely et al 2021) az S1
tablazatban (15 db szekvencia), a masik harom faj esetében (Székely et al 2023) pedig az
Appendix 1l-ben (25 db szekvencia) a sotéttel szedett szekvenciak az Gjak és a tobbit a
GenBank-bol toltottink le.

Vélaszaim a kérdésekre:




1. A Triturus dobrogicus elterjedés dinamikajat illetéen mi a kiilonbség a 3. abra 4. 5. és
6. verzidja kozott?

A 3. dbra hat lehetséges verziot kulonbodztet meg a T. dobrogicus lehetséges reflgium
teruleteinek pozicidjaval és az ott €16 allomanyok id6beni szétvalasaval kapcsolatban, amiket a
dyABC szoftverrel teszteltiink. A kiilonbozé kombinaciokban megkulonboztettiik a foldrajzi
elterjedést (Pannodnia és Duna-Delta) és a genetikai szétvalast is (Geneland szoftverrel kapott
mintazatot). A 4. verzidban harom refagiumteriiletet valoszintsitink: Eszak- és Dél-Pannonia,
valamint Duna-Delta, amelyek allomanyai egyidében valtak szét egymastol. Az 5. verzioban is
ugyan ez a harom refagiumterullet meril fel, de a Duna-Delta populacié késébb valik le a Dél-
Panndnia populaciorol (vagyis Dél-Panndnia az 6sibb). Ennek a valtozatnak harom alvaltozatat
is teszteltlik, amelyekben az LGM harom kiilonb6z6 pozicioban helyezkedik ez az idskalan.
5a) a két genetikai csoport szétvalasa az LGM kezdete el6tt tortént;

5b) a két genetikai csoport szétvalasa a keleti csoporton beliil az LGM kezdete el6tt tortént;
5¢) a harom csoport kozotti mindegyik szétvalasi esemény az LGM kezdete eldtt tortént.

A 6. verzioban pedig szintén ugyan ez a hdrom csoport és szétvalasi mintazat szerepel, csak a
Duna-Delta popul&ci6 szamit dsibbnek.

2. A 18.oldalon a 10. abra mutatja a pettyes g6éte (Lissotriton vulgaris) SNP adatainak
fokomponens analiziseinek eredményét. A kérdésem az, hogy mely valtozok jatszottak
a legnagyobb szerepet a fotengely kialakitasaban? itt is 10kuszok, vagyis konkrét bazis
poziciok voltak ezek a valtozok?

Igen, a PCA-elemzésben a valtozok a genomon elhelyezkedd SNP markereknek — vagyis
I6kuszoknak - felelnek meg. A magyarazott variancia szazalékos aranya azt mutatja, hogy az
egyes fokomponensek a teljes genetikai variancia mekkora részet adjak. Mivel a PCA tobb ezer
SNP elemzésen alapul, az egyes SNP-k hozzajarulasat nem elemeztiik. Genomikdban a PCA a
teljes genomra kiterjedd populéciostrukturat tiikkrozi.

3. A 22. oldalon felveti a jelolt, hogy a He hotérkép alapjan elképzelhetd, hogy a pettyes
gétének volt egy kisebb refugiumteriilete a Karpat-medencében. Hogyan bizonyitana
ezt?

A pettyes gote karpat-medencei allomanyai kozott az Admixture-elemzés az Eszaki-
kozéphegységben és a medence déli peremén a Drava-, Szava-, Duna- és Tisza-folyok
Osszefolyasanak régidjaban mutatta a legnagyobb genetikai véaltozatossagot. A
heterozigotasagot abrazolo hétérkép pedig megerdsitette ezt a mintazatot a déli régioban. Ezek
alapjan a legval6sziniibb, hogy a Karpat-medence déli peremén helyezkedhetett el a faj kisebb
refagiumteriilete.

4. A 29-31 oldalon részletesen leirja az Ichthyosaura alpestris bakonyi alfajanak
taxondmiai értékelését a genetikai adatok alapjan. de kordbban, a 23. oldalon megemliti,
hogy dely kilon alfajként irta le a bikki, és zempléni populéaciokat is. Eredményei
tikrében mit tud ezeknek az alfajoknak a validalasar6l mondani?

Valdban, Dely Olivér Gyorgy 1959-ben leirta a Triturus alpestris bukkiensis-t a Bikk-
hegységbdl, a T. a. satoriensis-t a Zempléni-hegységbdl és a T. a. carpathicus-t a Déli-
Kéarpatokbol Romaniaban. Tanulmanyunkban a Biikkb6l és Zemplénbdl szarmazé mintdk nem
mutattak eltérést a torzsalaktol, de az azota végzett genomszintli elemzések sem utaltak alfaji
elkilonulést magyarazo eltérésre. A Déli-Karpatokbol szarmazd populacio egyediségenek
felismerése viszont szakmailag helyes volt, mivel a Déli-Karpatok és a Bihar-hegység alpesi



géteallomanya egy 6nalld alfaj, az 1. alpestris reiseri-hez sorolhatd. Werner 1902-ben irta le a
Molge alpestris var. reiseri-t a Nyugat-Balkanrdl, és mivel a déli-karpatoki allomany sem
morfoldgiailag sem genetikailag nem kiilonbozott a Werner altal leirt taxon egyedeitdl, a T.
a. carpathicus-t szinonimizaltak.

5. A 2. abran szerepel a Salamandra salamandra Karpat-medencei populacidinak 5
lehetséges kolonizacios elmélete. Az eredmények megvitatasa soran az 5.elméletet
valdszintisitette a Jelolt. Ugyanakkor a populdciok foldrajzi elhelyezkedése nehezen
teszi azt elképzelhetévé, hogy a Budai-hegység és a Visegradi-hegység populécioi
egyidejilleg valtak el az Eszaki-kdzéphegység déli és északi populacidinak
szétvélasaval. A Budai-hegység és a Visegradi-hegység ugyanis délebbre van a
Borzsonyt6l. Milyen konkrét foldrajzi uton torténhetett ez a parhuzamos levalas? Nem
arrél van-e sz6 inkabb, hogy ezek a populaciok kicsik és elszigeteltek, ezért er6sen ki
voltak téve a genetikai sodrodas hatasanak? A tobbitdl valo erds differencidlodasuk
inkabb ennek a kdvetkezménye lehet, és nem feltétlendl a korai levalasnak.

A Dunakanyar kialakulasa egy fontos féldrajzi esemény lehetett, amely hozzajarult a Visegradi-

crcr

egyetértek azzal, hogy a jelenlegi foldrajzi helyzet alapjan nehéz egyértelmii, szinkron
kolonizacios Utvonalat rekonstrualni, amely parhuzamos levalast feltételezne a Bérzsényhoz és
az Eszaki-kdzéphegység tobbi részéhez képest. Egyet értek a Biraléval abban, hogy a Budai-
és Visegradi-hegység populdcioi kis méretlik és izolaltsaguk miatt kilondsen érzékenyek
lehettek a genetikai sodrddasra, ami hozzajarulhatott a genetikai differenciardédashoz.

6. A 60. oldalon irja a Jel6lt, hogy az interdentalis kefével torténé mintavétel mintegy 7-
szer nagyobb mennyiségii DNS-t eredményez, mint a nyalkahartya tamponnal torténd.
Van-e arra valamilyen elképzelése, hogy milyen karos kévetkezményei lehetnek a kefe
alkalmazésanak az allat bérére nézve a tampon alkalmazasdhoz képest? Magyarul, a
tobb DNS jelent-e aranytalanul nagyobb kockazatot az allatra nézve?

Igen, az interdentalis kefével vald6 mintazas mindenképpen karosabb az allat bérére nézve,
mint a nyalkahartya tampon. Szalaival durvabban dorzsoli a bért, igy valoszintileg
mechanikai mikrosériilést okozhat a bérfeliileten, ami fajdalommal jarhat, karosithatja a
borlégzést és akar fertdzést is okozhat. Nem beszélve a stresszrdl, ami egy ilyen rejtézkodo
és az energiajat tartalékolo allatnak hosszutavon gyengitheti az immunrendszerét. Ezért is
fejlesztettik ki a mddositott nyalkahartya tamponos mintavételt, ami joval kiméletesebb az
allat szamara.

7. A Litoria raniformis haplotypusainak 4.1. fejezetben bemutatott eredményei alapjan
vilagos, hogy négy haplotipus kulondl el tobb mutacioval a leggyakoribb Lrl
haplotipustol. Meglep6 azonban, hogy a Tasmaniaban el6fordulo haplotypus (Lr8) csak
3 mutécioval tér el, mig az Lr9-11 haplotypusok legalabb 38 mutécidval. Ha ez utobbi
3 haplotypus el6fordulasanak foldrajzi helyeit megnézziik, akkor koziiliik csak 2
talalhaté a 33. Abran az SA-val jelolt allamban, mig a 3. haplotypus Victoria Allam
egyik populaciojaban jelent meg. Ugyanakkor Tasmania egy elkulonilt sziget, amely
mintegy 14.000 évvel ezeldtt szakadt el a kontinenstdl. Hogy magyarazza ezt az
eredményt?

8. Azel6z6 kérdésre részben valaszt ad a 4.2 fejezetben bemutatott eredmények elemzése.
A molekuléris adatok alapjan megalapozottnak tiinik az a feltételezés, hogy az északi és
a déli Litoria raniformis populaciok két kilonallo alfajhoz tartoznak. Ugyanakkor sem
a morfologiai sem pedig a hivohangok elemzésének eredményei nem mutattak



kilénbséget a két alfaj kozott. Milyen izolacios tényezoket tételez fel a Jelolt az északi
¢s a déli populaciok kozott, melyek ,,csak™ a molekularis jellegekre voltak hatassal.
Kiilonds tekintettel arra, hogy ezek a tényezok gyakorlatileg nem voltak hatékonyak a
déli és a tasmaniai populaciok esetében?

Erre a két kérdésre egyben vélaszolnék. Ausztralia élévilaganak evolicios torténetében is
jelentds szerepet jatszottak a klimatikus fluktuaciok. A glacialis ciklusokban ezen a kontinensen
elsésorban a szarazsag és a hideg jatszott szerepet, mig az interglacialis ciklusokban a meleg és
csapadékos klima volt a jellemz6. Ausztraliat nem boritotta jégkorszaki kontinentalis jégtakaro,
csak az ausztrél Alpokban és Tasméania hegyvidéki részein volt foltszerii eljegesedés. Ha a
Litoria raniformis elterjedését és genetikai szerkezetét vesszik figyelembe, véleményem
szerint az északi és déli alfajok kozotti szétvalast a 2.7 — 0.7 millié évvel ezel6tt formalodott
Bungunnia-t6 kialakulasa és fejlodése indithatta el. Ez a kontinens belsejében felgytlt hatalmas
Kiterjedésii (60.000 km?) t6 a korai Murray-folyd vizébsl formalddott, amikor kb. 2 millié évvel
ezel6tt a folyotorkolatot eltorlaszolta egy kialakuld foldnyelv. Ahogy a legutolso glacidlis
ciklusban a klima szarazabb lett, a t6 sotartalma egyre nétt, ami egyre inkabb biogeogréfiai
barriert jelentett az északi és déli populaciok kdzott. A modern Murray-folyé kb. 700.000 évvel
ezel6tt Gjra 0sszekottetésbe kertilt a tengerrel, igy ujra édesviz jellege lett és innentdl folyoso
szerepet kapott az északi populaciok dsszekottetésében (McLaren et al 2012, Stephenson 1986).
A déli L. raniformis alfaj kontinentalis és tasmaniai allomanyainak korai elterjedését a folyton
ingadoz6 tengerszint alakithatta. Ezek az ingadozasok feltartak, majd ismét elarasztottak a
Bassian-siksagot, egy szarazfoldi hidat, amely idszakosan, utoljara 14.000 évvel ezel6tt
Osszekototte Tasmaniat a kontinenssel (Dél-Ausztralidban) (Littlejohn and Martin 1964, Parkin
et al 2023).

Ezek megmagyarazhatjak a 38 mutacio versus 3 mutacio elkilénulést az északi-déli alfajok
kozott és a déli alfajon belil. A 38 mutacio kialakulésa ellenére a reproduktiv izolacios
folyamatok azonban nem fejezddtek be, igy a hivohangok sem valtoztak meg annyira, hogy az
megakadalyozza a két alfaj keveredését. Mitokondridlis DNS tekintetében 7%, a 65,898 SNP
vizsgalatakor pedig 11% kuldnbség volt a két vonal kozétt, ami 6nmagaban faji rangot adhatna
a két vonalnak. Ugyanakkor a morfolégiai és bioakusztikai kilonbségek hidnya és a hibrid
egyedek észlelése Dél-Ausztralia keleti részén és Tasmaniaban arra utal, hogy a himek
hivohangja nem egy erds prezigotikus izolacids mechanizmus. Mindezt egyiitt figyelembe véve
dontottiink az alfaji kategoriaba sorolas mellett. Ezen csoport esetében deQueiroz (2020)
definicigjat alkalmaztuk, miszerint az alfaj nem a fajtol eltéré kategoria, hanem a fajok
evolucidjanak egy olyan szakaszat jelenti, amelyben a genetikai izolacié még nem teljes.

Mi tanulmanyunkban nem tértink ki a filogeogréafiai mintazatokra, mivel nem készitettlink
molekularis kalibracidt. Ennek elsdsorban az az oka, hogy az ausztral kétéltiifaunadban kevés a
megmaradt fosszilia.
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9. Az 5.1 fejezet bevezet6jében (83. oldal) leirja a Jel6lt, hogy Bahia allam déli részén 6
Phyllodytes faj fordul el6. Ezek kozott természetesen nem szerepelt az 0 faj, a P.
amadoi. Majd a fejezet modszertani részének els6 mondata a kovetkezo: ,,2015 és 2016
kozott az ) faj 22 példanyat gyhjtottiik be...”. Itt nekem hidnyzik egy logikai 1épcso.
Honnan sejtették, hogy (1) ott, azon a teruleten varhaté egy 0j Phyllodytes faj
felbukkanasa, (2) és hogy az aktualisan begyljtott példanyok a Phyllodytes fajcsoport
Uj fajanak az egyedei. Hasonloan sziikszavu volt a Jelolt az 0 faj larvai kapcsan. Bar a
vizsgalt terlileten két Phyllodytes-faj, kovetkezésképpen a két faj larvaja fordul eld, a
begytijtott larvakat egyértelmiien az 0j faj larvainak tekinti.

Jogos a biralo felvetése, valoban hianyzik a leirasbol a logikai 1épcs6. Az 1j faj jelenléte tigy
merlt fel, hogy a teruletet jarva ismeretlen, azonban Phyllodytes-jellegli hivohangra lettiink
figyelmesek. Az ismeretlen hivohangu példanyokat befogva azonositottuk az uj fajt. Ezutén
intenziven vizsgaltuk a terlletet és a P. amadoi el6fordulasat, és az altala hasznalt broméliak
szaraban taléltunk ra a larvékra. Azt tudtuk, hogy nem a masik Phyllodytes-fajhoz tartozik (P.
mivel egy bromélidban talaltuk meg a petézd ndstényt €s a larvakat, valdszintsitettiik, hogy a
hozza tartozd larvara leltiink. Feltételezéseinket kés6bb genetikai tesztek is igazoltak (Blotto et
al 2020, Cladistics 37(1): 36-72.; Dias I. unpublished).

10. A Phyllodytes amadoi morfometridjanak a toébbi ismert Phyllodytes-fajjal val6
Osszehasonlitasa Iényegében egy leirds (86. oldal). a kérdésem az, hogy végzett-e a
Jelolt statisztikai analizist az 0j faj morfometriai adatai alapjan? Meg tudja-e mondani,
hogy melyik az a morfologiai vagy akusztikai jelleg, amely egyértelmiien elkiiloniti az
Uj fajt a korébban leirt fajoktdl?

Valdban, egy leir6 6sszehasonlitast végeztiink csak az 0j faj és a mar leirt fajok kozott,
statisztikai elemzést nem. A faj legjellegzetesebb morfoldgiai jellege, ami az dsszes tobbi fajtol
elklloniti az a kis testmérete (21.7-23.0 mm néstényeknél és 15.6-21.5 mm himeknél) és a héti
mintdzata (halvanybarna, szabalytalan krémszinti foltokkal), vagyis ennek a két jellegnek az
egyuttese. Akusztikai szempontbdl a P. amadoi hangjat magas dominans frekvencia jellemzi,
ami élesebb és magasabb hangot jelent, mint a tobbi faj esetében.

11. Az 5.2 fejezetben a Pristimantis nemzetség tobb fajanak DNS szekvenciait elemzi a
jelolt. Bar ezek a szekvenciak részben mitokondrialis (12s és 16S rRNS), részben pedig
magi (RAG-1 gén) eredetiiek, egy egységes 2339 bp hosszusagu szekvenciat
alkalmaztak a P. lojanus, mig egy 2733 bp hosszusagut a P. orestes fajcsoport
filogenetikai elemzése soran. Nem jelent-e problémat az eredmények értelmezes soran
az, hogy a magi DNS és a mtDNS eltéré mikrokornyezetben fordul el (pl. mutaciok
gyakorisdganak kiilonbsége), €s hogy az oroklédés modja, és ebbdl addéddan a
rekombinacid gyakorisaga is jelentésen eltér a két DNS esetében?

A dolgozatban valoban nem részleteztem, de a szekvencidk elemzése soran a PartitionFinder

szoftvert hasznaltuk annak eldontésére, hogy a konkatenalt (6sszefiizott) szekvenciat hogyan
particionaljuk (osszuk fel), és milyen evollcios modelleket alkalmazzunk az egyes részeire. A
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szoftver kulonvalasztja a géneket és egyenként elemzi (kondonpizicionkent bontva Oket),
azonositva azokat, amelyek hasonlo/eltéré evoliciés mintazatot mutatnak. Ezutan kivalasztja a
legjobban illeszkedd szubsztitucios modellt. Ezzel a szétvalasztassal a tovabbi elemzés soran
figyelembe tudjuk venni, hogy a mitokondridlis és a magi DNS kiilonb6zd sebességgel és
maodon valtozik az evolucio soran.

12. A 99. oldal 56. abrdja jol szemlélteti a Pristimantis lojanus himjeinek és ndstényeinek
a morfoldgiai valtozatossagat. Nem lévén taxonomus, egyszeri biologusként szemlélve
az dbrakat, azt lattam, hogy sem a szinekben, sem pedig a mintazatban nincsenek olyan
elemek, amelyek konzekvensen megjelennének a bemutatott 6 egyednél. Az lenne a
kérdésem, hogy a terepen, miként lehet az egyedeket felismerni és a megfeleld fajhoz
besorolni? Ez a kérdés kapcsolodik a mintavételezés kapcsan feltett kérdésemhez is.

Dél-Ecuadorban a Pristimantis-fajok kis elterjedéstiek, regionalisak, nagyon ritkan fed at az
eléfordulasuk. A P. lojanus is csak Loja kornyékén él, amely régiét csak néhany mas
Pristimantis-faj érint. A P. lojanus legfontosabb tulajdonséagai a nagy méret — joval nagyobb,
mint a tébbi itt é16 faj, az elére allo orrcsucs Kiugré orrnyereggel — ami bar a fényképeken
annyira nem jelentds, terepen azonnal szembetiinik. Ezen kiviil egyértelmiien elkiiloniil a tobbi
rokon fajtdl a hivéhangja — egy sor fiittyre emlékezteté hang.

13. A 100-101. oldalon az el6fordulas kapcsan irja a jelolt, hogy a Pristimantis lojanus
szdmara a megfeleld ¢élohelyen viszonyleg gyakori. Az lenne a kérdésem, hogy
korabban milyen fajként azonositottak a Loja kdrnyékén €16 P. lojanus egyedeket?

A Loja varos kornyékén €16 egyedeket korabban a P. phoxocephalus fajhoz soroltak (Lynch
1979-ben irta le), amelynek elterjedését Perutdl Eszak- és Nyugat-Ecuadorig hataroztak meg.
Ezt a fajt sokaig egy igen valtozatos fajnak tartottak, mignem Paez & Ron (2019) kimutatta,
hogy valgjaban tobb fajt foglal magéaba. Ekkor fogalmazodott meg az elhatarozéas Ecuadorban
€16 kollégaimban, hogy érdemes lenne a Loja kornyékén €16 populacidk integrativ taxonomiai
elemzését elvégezni.

14. Mind az 51. mind pedig a 61. 4bran bemutatott filogram alapjan felvetédik bennem a
kérdés, hogyan magyarazhatd, hogy az 0 fajok szekvencidi csak a sajat gyQjtésii
egyedekbdl szarmaznak. Vajon miért nem jelentek meg a Genbank szekvenciai kozott?
Ez kulondsen igaz a Pristimantis lojanus esetében, amit meglehetésen gyakorinak
tételeznek fel Loja kdrnyékén.

Valoszintileg azért nem szerepeltek a P. lojanus faj szekvencidi a GenBank-ban, mert ezel6tt
senki nem foglalkozott Dél-Ecuador kétéltiiinek — ezen belll a Pristimantis genusz -
molekularis taxonémijaval ilyen részletességgel. Eppen a kriptikussaga, a nehezen
hatarozhatésaga miatt a molekularis modszerek elterjedése, megfizethetésége, az integrativ
megkdzelités, és par ember kivancsisaga a gyakorinak szamito6 varosi faj kapcsan kellett ahhoz,
hogy a faji hatarok meghdzhatoak legyenek.

Még egyszer szeretném megkdszonni az alapos birélatot,

Tisztelettel,

Voros Judit
Budapest, 2026. aprilis 29.



