Vélemény Voros Judit
»Kétéltiiek klasszikus és molekuldris taxonémidja, filogeografiaja és
populaciégenetikaja harom kontinensesen”
cim MTA doktori értekezésérol

Voros Judit dolgozata mind tudomanyos, mind pedig természetvédelmi szempontbol nagyon
aktualis témakorben végzett, kivald tanulmanyokon alapszik.

Tudomanyos értelemben kettos jelentosége van a Jelolt eredményeinek. (1) Az altala is
hasznalt integrativ taxonémia, a morfologiai, a molekularis és a kétéltiek esetében az
. akusztikai vizsgalatok komplex eredményein alapszik. Ezzel a komplex modszerrel a fajok
elkiilonitésének kérdése, ami kordbban sokszor pusztan a morfologiai adatok alapjan
meglehetdsen szubjektiv volt, objektivvé valik. A morfologiai vizsgalatok alapjan térténd
fajmeghatarozasok bizonytalansagait éppen a Jellt mutatja be a dolgozat 93. oldalan, ahol a
Pristimantis phoxocephalus fajcsoport egyes tagjainak nevezéktani 40rténetét irja le. (2) A
molekularis modszerek, és a hozzajuk kapcsolodo statisztikai elemzések hasznélata fontos
informaciot nyujt szdamunkra a fajok jelenlegi elterjedési terliletének kialakuldsarol.
Mindenekel6tt az utolséd Pleisztocén eljegesedési idoszak (LGM) alatti refigium teriiletekrol
és az LGM utan kialakuld terjedési utvonalakrol kapunk tobbé kevésbé vilagos képet. Ez a
tudas kiilonosen fontossa valik a klimavaltozas idészakaban, amikor a fajok tomeges
vandorlasat, elterjedési teriiletiik folyamatos valtozasat tapasztaljuk évrol évre.

Ugyanakkor természetvédelmi szempontbol is roppant fontosak a Jelolt eredményei. A
természetvédelemmel foglalkozo szakemberek szamara régota alapelv, hogy a veszélyeztett
fajok védelmét relevans informaciok alapjan lehessen kidolgozni. Ez az alapdllas
mindenekel6tt a védett fajok taxondémiai statuszara igaz, ami kiilondsen fontos egy olyan
fajgazdag tropusi régioban, ahol a Jelolt is dolgozott Ecuadorban. A Pristimantis fajcsoport
vizsgélata soran példdul dsszesen négy uj fajt irt le szerzotarsaival egyiitt Ecuadorbdl, és
tovabbi 3 kriptikus faj jelenlétét detektaltdk. llyen fajgazdag teriileteken kiilondsen fontos,
hogy a szélesebb korben elterjedt fajoktol el tudjuk kiloniteni azokat, amelyek sziik
elterjedéstiek, ritkak, és ezért a védelmiik kritikus lehet. Ugyanakkor a dolgozat karpat-
medencei farkos kétéltiiekre vonatkozo eredményei egy madsik oldalat is megmutattdk a
természetvédelem szamara fontos ismereteknek. A fajok korrekt taxondmiai ismerete ma mar
egyre kevésbé elegendd a megfeleld fajvédelmi tervek kialakitdsdhoz. Egyre fontosabba valik
ugyanis a populacidk szarmazasanak és kiilonosen a genetikai strukturdjanak az ismerete
ahhoz, hogy hatékony védelmet lehessen a szamukra kidolgozni. Azaz a taxondmiai kutatasok
jelentdsége mellett egyre fontosabba valnak azok a molekularis vizsgalatok, amelyek a
hozzajuk kapcsolodd statisztikai elemzésekkel egyiitt fényt deritenek mind a populécidkon
beliili valtozatossag mértékére, mind pedig a kozottik meglévd genetikai strukturara. Voros
Judit ezeknek a molekularis eszkozoknek a sokoldalu alkalmazédsat mutatta be a karpat-
medencei farkos kétéltli fajok vizsgalata soran.

Réviden dsszefoglalva, a dolgozat témavalasztasat nagyon iddszertinek €s jonak tartom.

Vords Judit dolgozata pont 120 oldalon, 6 fejezetben foglalja 6ssze a témaban megjelent
14, jelentdés tudomanyos folyoiratban publikalt cikkét. Bar ezek a cikkek szamos
tarsszerzovel, kozds munka eredményeként sziiiettek, tobbségiikben (a 14-bol 10 esetben) a
Jelslt volt az els§ szerzd. A 6 fejezet koziil a Bevezetés (1. fejezet) és az Osszefoglalas (6.
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fejezet) kivételével lényegében 4 fejezetben mutatja be a Jelolt az eredményeit. Ez a négy
fejezet meglehetdsen eklektikus, mind a fajok (Osszesen 11 kétéltli faj vizsgalatat irja le),
mind a célkitlizések, mind pedig a mddszerek szempontjabol. Ezzel egyiitt is a dolgozatot
olvasva nem éreztem téredezettnek a fejezetek gondolatisagat. A sajat eredményeket leiré 4
fejezet kozott nem csak az volt az 6sszekotd kapocs, hogy minden kutatast kétéltli fajokon
végzett a Jelolt, hanem az is, hogy a felvetett kérdések megvalaszoldsara minden esetben
komplex megkézelitést alkalmazott. gy ez az eklektikus jelleg végiil is a dolgozat (ill. a
Jelolt) elonyére valt, hiszen alahuzta irodalmi tajékozottsaganak széles korét, sokoldalusagat
az alkalmazott mintavételi, molekuléris és statisztikai modszerek terén, valamint ismereteit a
leird taxonomiat illetden.

A fejezetek aranyosak, bar a bevezetést tal rovidnek tartottam. Ez a fejezet tiikrozte
leginkabb a dolgozat eklektikus jellegét. Roviden, minddssze 3 oldalban, véazolja a Jelolt
mindegyik, a késobbi fejezetekben leirt kutatds elméleti bevezetdjét. Az én szubjektiv
véleményem az, hogy a dolgozat bevezetdjében altalanosabb témékat kellett volna kifejtent,
mig ezeket a paragrafusokat az aktudlis kutatasokat bemutato fejezetek bevezetd
alfejezeteiben kellett volna leirni. Az altalanos témak kozétt irhatott volna a Jelolt az
integrativ taxonémia jelentoségérél, vagy arrdl, hogy amilyen szerepe lehet a molekuldris
vizsgalatok eredményeinek az alkalmazott természetvédelemben. Esetleg arrdl, hogy a
populaciok jelenlegi genetikai struktirdjanak ismerete mellett miért lehet fontos a
szarmazasuk, elterjedési teriiletiik valtozasanak a feltarasa a természetvédelemi gyakorlatban.

A dolgozat érdemi része a 2. fejezettdl az 5. fejezetig tart. Ezzel kapcsolatban a
késdbbiekben irom le a megjegyzéseimet, és teszem fel a kérdéseimet.

Voros Judit irodalmi tajékozottsagat az irodalomjegyzékben szerepld hivatkozasok
imponaldéan magas szama mutatja. Nem szdmoltam meg pontosan, de 21 oldalon keresztiil
oldalanként kb. 25 bejegyzéssel szamolva valahol 520 és 530 kozotti cikket tanulmanyozott at
a Jelolt munkaja soran. A témaban mutatott magas szintli tdjékozottsaga mellett, a sokréti
modszertani megkozelitést is figyelembe véve, nem csoda, hogy Vorods Judit és munkatarsai
cikkei neves folyoiratokban jelentek meg.

A dolgozat illusztracids anyaga nagyon értékes, szép kivitell és nagyban segiti a szdveg
megértését. A dolgozatban szerepld 65 abrabol 15 szines fotd, illetve fotdsorozat. Ez utobbiak
a taxonomiai fejezetekben fordulnak eld. Szerepel még a dolgozatban 14 tablazat is.
Kiulondsen tetszett, hogy a fejezetek végére egy-egy rajzot illesztett be a Jelolt dekoracios
céllal. _

A dolgozat stilusa olvasmanyos, a sok technikai leiras ellenére is érthetd, és konnyen
nyomon kovetheté. Ezt persze nagy mértékben segitik az illusztracids abrak és fotok.
Nyelvhelyességi, vagy gépelési hibat alig talaltam benne. A dolgozat Kkivitelezése
mindenképpen magas szinvonalu.

Megjegyzések:
2.1. fejezet:
Ha jol értelmezem a 2.1.1. fejezet eredményeit és a diszkussziot, akkor a Jelolt a 3.

forgatokdnyvet valoszin(isiti a Triturus dobrogicus elterjedés-torténetére felvazolt hat elmélet
koéziil (10. oldal). Ezt azonban nem irta le explicit formaban.
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A 14. oldalon, az elterjedési teriiletek elemzésénél, nem indokolja a Jeldlt a két faj (a
Bombina bombina €s a Triturus dobrogicus) eldfordulasi teriileteinek 0sszehasonlitasat. A B.
bombina varatlanul kerll el6 az olvasd szamara.

A Lissotriton vulgaris populaciok elemzése soran, a 19. oldalon 4 16 klasztert emlit, majd
késObb a 2-5. klaszterek kozétti kiilonbség alacsony szintjét irja le. Akkor most hany klasztert
lehetett azonositani?

2.2. fejezet:

A 24. abran (38. oldal) sok, a diszkusszié szempontjabol alapvetd informaciot lathatunk a
Salamandra salamandra populaciok genetikai dsszetételérél. Kilonosen fontos az Eszaki-
kozéphegység északi és déli populcioinak genetikai dsszetétele az eredményekb6l levonhato
kovetkeztetések szempontjabol. Az abraval kapcsolatban az lenne a kérdésem, hogy
konzekvens-e a klaszterek szineinek a jelolése a STRUCTURE eredményeinek
kordiagramokon és oszlopdiagramokon bemutatott dbrazoldsa esetén? Az egyedek klaszter
osszetétele (oszlopdiagramok) ugyanis kiilénbozd a populaciok klaszter megoszlasahoz
(kordiagramok) képest az Eszaki-kozéphegység északi és déli populacioi esetében. A kétféle
diagram gyakorlatilag teljesen kiilonbz6 eredményeket mutat ezeknél a populacidknal, ha a
szinkddok konzekvensek.

3. fejezet:

A dolgozat szamomra legérdekesebb fejezete, a 3. fejezet. Nem véletlen, hogy a fejezet
eredményeit olyan folydiratokban kozolte a Jeldlt, mint az Evolutionary Ecology és a PLoS
ONE. Az eredmények természetesen minden fejezet esetében jelentdsek mind evolucids, mind
biogeografiai, mind pedig természetvédelmi szempontbol. Ugyanakkor ebben a fejezetben U
modszereket alkalmaz, és tesztel a Jelolt, amely a mintavételezés nem invaziv modjait mutatja
be. Mind a faj barlangi jelenlétének kimutatasara alkalmas eDNS modszer kidolgozasa (3.1.
fejezet), mind pedig a bértamponalas (3.3. fejezet), melynek segitségével az egyed
életterében, percek alatt lehet rola nyalkahartya kenetet nyerni, nagyon fontos mddszertani

 Gjitasok, melyek a természetvédelmi szempontbodl kiilondsen érzékeny fajoknal jelentdsek. Az

utobbi modszer esetében elsésorban azt kell kiemelni, hogy egyedi DNS mintakat lehet
gyljteni az egyed életének minimalis zavarasa révén, mikdzben a mintdkbol mikroszatellit
elemzésekhez is alkalmas mennyiségili és mindségii DNS-t sikertilt kinyerni.

4. fejezet:

A Litoria fajok elemzése soran az elsé tanulmany a mtDNS coxl génjének szekvencigjan
alapult. Az eredmények szemléletes Osszefoglalasat a 34. abra (67. oldal) lett volna hivatott
bemutatni. Sajnos azonban a satirozasi valtozatok nehezen kiilonbdztethetdk meg egymadstol.
Szinkodok alkalmazdsa szerencsésebb lett volna. Ez azért is probléma, mert a diszkusszio
megértését és a gondolatmenetek nyomon kdvetését nagyon megkonnyitette volna ez az abra.

Problémas volt tovabba a L. raniformis eredményeinek diszkusszidja is. Europaiak szamara
sem Ausztralia, sem pedig Uj-Zéland foldrajzi tagolodasa nem ismert részleteiben. Ezért a
diszkusszioban emlitett foldrajzi nevek nehezen voltak kivethetok. Raadasul a L. raniformis
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9-10-11 haplotipusainak diszkusszioja kapcsan emlitett Murray folyo semelyik térképen nem
szerepel. Ellenben az 1, 2 és 4 szamu mintak, amelyekben a harombd! két haplotipus (Lr10 és
Lrl1) fordul eld, a 33. abran SA kod alatt szerepelnek. A 12. tablazatban viszont ezekhez a
mintahelyekhez a DA kéd tartozik. Roviden dsszefoglalva a problémamat, a foldrajzi neveket
és a roviditéseket kovetkezetesebben kellett volna hasznalni. Esetleg a mintavételi helyeket
mutatd térképet nagyobbra kellett volna rajzolni, hogy a foldrajzi tagolddas egyértelmiibb
legyen.

Meg kell azonban jegyezni, hogy a 4. fejezet 2. alfejezetében a foldrajzi nevek hasznalata
sokkal konzekvensebb és egyértelmiibb.

A 4.2. fejezetben nagyon dsszetett volt mind a mintavételezési mind pedig a molekuléris
modszerek alkalmazasa. Ezért aztan a fejezet mindkét alfejezetben nagyon téményre
sikeredtek a leirasok. Elsd olvasasra kissé elnagyoltnak éreztem ezeket a modszertani
alfejezeteket, mert a sokféle mintavételi technika tobbféle DNS kivondsi modszer
alkalmazasat tette sziitkségessé. Mikozben ezeket a parhuzamos folyamatokat sikertilt nyomon
kovetnem, azt nem sikeriilt felfedeznem, hogy maga az amplifikacio kiilonbozott-e az eltérd
eredetii és kiilonb6zé modszerrel gylijtott mintak kozott. Mas szoval melyik 1€péstdl ért dssze
a kilonbdzd mintak feldolgozasanak a folyamata? Okozott-e adatvesztést, vagy mas
nehézséget a kiilonbsz6 eredetii és eltéré modszerrel gytjtott mintdk DNS szekvencidinak az
elemzése. Nem is beszélve arrdl, hogy mtDNS és magi DNS szekvencidk egyarant
szerepelnek a tanulmanyban. Ez utobbi megjegyzésre még visszatérek a kérdéseknél.

5. fejezet:

Az 5.2.1. fejezet 94. oldalan ir a Jelolt a mintavételi mdodszerekrdl. A mintavételi pontok
szbveges leirasanal messze informativabb lett volna egy térkép, vagy esetleg egy tablazat. Az
végiil is nem deriilt ki a szamomra, hogy hany egyedet gy(jtdttek az egyes mintavételi
pontokon. A 95. oldalon a DNS szekvencia elemzések cimii alfejezetben szerepel ugyan, hogy
a szekvenciak 30 faj 52 egyedébdl szarmaznak, de nem vilagos, hogy pontosan mennyi volt a
sajat gyUjtésbol szarmazo szekvencia, €s hogy a Jelolt és munkatarsai hany szekvenciat
hasznaltak fel a Huicondomantisok GenBankban elérhetd szekvencidkbol. A sajat gy(jtési
egyedek esetében felvetddott bennem a kérdés, hogy honnan tudtak, hogy jelen van egy uj
Pristimantis faj Loja varos kornyékén, és a gylijtés soran hogyan tudtk, ennek a feltételezett
j fajnak az egyedeit megkiilonbdztetni?

A 96. oldalon szerepld 52. abra hasznalhatatlan az olvasé szdmara. Csak a pirossal Jelolt
szekvenciakat lehet elkiiloniteni, minden mas olvashatatlan. Minimum egy egész oldalas abrat
kellett volna beszerkeszteni a dolgozatba. Az eredeti cikkben azonban az abra jol olvashato.
Az abra alairdsa és a szinkodok alapjan azt a kovetkeztetést vontam le, hogy 3. P. lojanus
egvednek és 2 masik Pristimantis faj 1-1 egyedének DNS szekvencidja szdrmazik sajat
gylijtésbol. Jol kovetkeztettem-e?

Az 5.2.2. fejezet 104. oldalan a mintavétel modszerek leirasanal hasonlé problémam volt,
mint a 94. oldalon leirtak esetében. Az vildgos, hogy 21 faj 43 egyedének szekvencidit
hasznaltak fel az elemzés sordn. Azért egy mondatot megért volna, hogy végiil is hany faj

~mennyi egyedét gylijtotiék be sajat maguk, €s mennyi szekvenciat hasznaltak fel a GenBank

adatbazisabol.



Kérdések:

A Triturus dobrogicus elterjedés dinamikajat illetden mi a kiilonbség a 3. abra ( oldal) 4. 5. €s
6. verzioja kozott?

A 18. oldalon, a 10. dbra mutatja a pettyes gbte (Lissortriton vulgaris) SNP adatainak
fokomponens analizis eredményét. A kérdésem az, hogy mely valtozok jatszottdk a
legnagyobb szerepet a harom fétengely kialakitasaban? Itt is lokuszok, vagyis konkrét bazis
peziciok voltak ezek a valtozdok?

A 22. oldalon felveti a Jelslt, hogy a He hotérkép alapjan elképzelhetd, hogy a pettyes
gbtének volt egy kisebb refiigium teriilete a Karpat-medencében. Hogyan bizonyitana ezt?

A 29-31. oldalon részletesen leirja az Ichtiosaura alpestris bakonyi alfajanak a taxonomiai
értékelését a genetikai adatok alapjan. De korabban, a 23. oldalon megemliti, hogy Dely kiilén
alfajként irta le a biikki, és a zempléni populaciokat is. Eredményei tiikrében mit tud ezeknek
az alfajoknak a validitasarol mondani?

A 22. abran szerepel a Salamandra salamandra Karpat-medencei populacidinak 5 lehetséges
kolonizacios elmélete. Az eredmények megvitatdsa soran az 5. elméletet valdszintsitette a
Jelolt. Ugyanakkor a populaciok foldrajzi elhelyezkedése nehezen teszi azt elképzelhetOve,
hogy a Budai-hegység és a Visegradi-hegység populacioi egyidejlleg valtak el az Eszaki-
kozéphegység déli és északi populacidinak a szétvalasaval. A Budai-hegység €s a Visegradi-
hegység ugyanis délebbre van a Borzsonytél. Milyen konkrét foldrajzi uton torténhetett ez a
parhuzamos levalas? Nem arr6l van-e inkabb szo, hogy ezek a populacidk kicsik és
elszigeteltek, ezért erdsen ki voltak téve a genetikai sodrodas hatdsanak? A tobbitdl valo erds
differencidlédasuk inkabb ennek a kovetkezménye lehet, és nem feltétlentl a korai levalasnak.

A 60. oldalon frja a Jelslt, hogy az interdentalis kefével tortén6é mintavétel mintegy 7-szer
nagyobb mennyiségli DNS-t eredményez, mint a nyalkahartya tamponnal térténd. Van-e arra
valamilyen elképzelése, hogy milyen karos kdvetkezményei lehetnek a kefe alkalmazasanak
az allat bérére nézve a tampon alkalmazasdhoz képest? Magyarul, a tébb DNS jelent-e
aranytalanul nagyobb kockazatot az allatra nézve?

A Litoria raniformis haplotipusainak 4.1. fejezetben bemutatott eredményei alapjan vilagos,
hogy négy haplotipus kiiloniil el tobb mutacidval a leggyakoribb Lr1 haplotipustol. Meglepd
azonban, hogy a Tasmaniaban eléforduld haplotipus (Lt8) ,,csak™ 3 mutacioval tér el, mig az
Lr9-11 haplotipusok legalabb 38 mutacioval. Ha ez utobbi 3 haplotipus el6fordulasanak
foldrajzi helyeit megnézziik, akkor koziiliik csak kettd talalhaté az 33. dbran az SA-val Jeldlt
Ugyanakkor Tasménia egy elkiiloniilt sziget, amely mintegy 14000 évvel ezel6tt szakadt el a
kontinenstdl. Hogyan magyarazza ezt az eredményt?

Az el6z6 kérdésre részben valaszt ad a 4.2. fejezetben bemutatott eredmények elemzese. A
molekularis adatok alapjan megalapozottnak tiinik az a feltételezés, hogy az északi és a déli
Litoria raniformis populaciok két kiilondllo alfajhoz tartoznak. Ugyanakkor sem a



morfoldgiai vizsgalatok, sem pedig a hivohangok elemzésének eredményei nem mutattak
kiilénbséget 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 tényezdk gyakorlatilag nem voltak hatékonyak a déli és a
tasmaniai populaciok esetében?

Az 5.1. fejezet bevezetjében (83. oldal) leirja a Jelolt, hogy Bahia allam déli részén 6
Phyllodytes faj fordul eld. Ezek kozott természetesen nem szerepelt az u faj, a P. amadoi.
Majd a fejezet modszertani részének elsd mondata a kovetkezé: ,,2015 és 2016 kozott az uj fa)
huszonkét példanyat gyljtottik be...” Itt nekem hidnyzik egy logikai lépcsd. Honnan
« sejtették, hogy (1) ott, azon a teriileten véarhat6 egy Gj Phyllodytes faj felbukkanasa, (2) és
hogy az aktualisan begylijtétt példanyok a Phyllodytes fajcsoport 11j fajanak az egyedei.
Hasonléan szilkszavi volt a Jeldlt az Gj faj larvai kapcsan. Bar a vizsgalt teriileten két
Phyllodytes faj, kovetkezésképpen a két faj larvaja fordul eld, a begy(jtott larvakat
egyértelmuen az 0j faj larvainak tekinti.

A Phyllodytes amadoi morfometridgjanak a tobbi ismert Phyllodytes fajjal valo
dsszehasonlitdsa lényegében egy leirds (86. oldal). A kérdésem az, hogy végzett-e a Jelolt
statisztikai analizist az (ij faj motfometriai adatai alapjan? Meg tudja-e mondani, hogy melyik
az a morfoldgiai, vagy akusztikai jelleg, amely egyértelmiien elkiiloniti az 0 fajt a korabban
leirt fajoktol?

Az 5. 2. fejezetben a Pristimantis nemzetség tobb fajanak DNS szekvenciait elemzi a Jelolt.
Bar ezek a szekvencidk részben mitokondrialis (128 és 16S tRNS), részben pedig magi
(RAG-1 gén) eredetlick, egy egységes 2339 bp hosszlsagu szekvenciat alkalmaztak a P.
lojanus, mig egy 2733 bp hosszisagat a P. orestes fajesoport filogenetikai elemzése soran.
Nem jelent-e¢ problémat az eredmények értelmezése soran az, hogy a magi DNS és a mtDNS
eltérd6 mikrokdrnyezetben fordul elé (pl. mutacidok gyakorisaganak kiilonbsége), €s hogy az
oroklodés modja, és ebbol adoddéan a rekombinacio gyakorisaga is jelentOsen eltér a két DNS
esetében?

A 99. oldal 56. abraja jol szemlélteti a Pristimantis lojanus himjeinek ¢s ndstényeinek a
morfoldgiai valtozatossagat. Nem 1évén taxonomus, egyszerll biologusként szemlélve az
abrakat, azt lattam, hogy sem a szinekben, sem pedig a mintédzatban 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
kapcsolddik a mintavételezés kapesan feltett kérdésemhez is.

Az el6bbi kérdéshez kapesolodik a kovetkez is. A 100-101. oldalon az el6fordulas kapesan
irja a Jelolt, hogy a Pristimantis lojanus a szaméara megfelelé é16helyen viszonylag gyakori.
Az lenne a kérdésem, hogy korabban milyen fajként azonositottdk a Loja kdrnyéken €16 P.
lojanus egyedeket?

Mind az 51. mind pedig a 61. dbran bemutatott filogram alapjan felvetédik bennem a kérdés,
hogyan magyarazhatd, hogy az 0j fajok szekvenciai csak a sajat gy(ijtésti egyedekbdl
szarmaznak. Vajon miért nem jelentek meg a GenBank szekvenciai kozoti? Ez kiilonosen igaz
a Pristimantis lojanus esetében, amit meglehetdsen gyakorinak tételeznek fel Loja kdrnyékeén.
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Uj eredmények:

A Jeldlt a dolgozat 6. fejezetében foglalta Gssze az altala ujnak tekintett eredményeket. Ezeket
lényegében kivétel nélkiil el tudom fogadni. Azért néhanyat kiemelnék koziiliik:

Erdekes ellentétet mutatott be a folyok diszperzidra gyakorolt hatdsarol a dunai tarajosgdte
(Triturus dobrogicus) és a pettyes gote (Lissotriton vulgaris) tanulmanyozasa soran: Mig a
tarajosgdte szamara a folyok lényegében terjedési folyosonak bizonyultak, addig a pettyes
gite esetében, foként a Tisza, akadalyt jelentett a populaciok terjedésében.

Genetikai eredményeik egyértelmiien alatamasztottdk az alpesi gote (Ichthyosaura alpestris)
bakonyi populacioinak alfaji szinti elkiiloniilését. Ezt az alfajt melyet Dely Olivér Gyorgy
nem a nevezéktani szabdlyoknak megfelelGen irt le 1964-ben, a Jeldlt €s munkatarsai bakonyi
alpesi gote néven (I alpestris bakonyensis) szabalyosan irtdk le 2022-ben.

A dolgozat 3. fejezetében két modszertani Gjitast is bevezettek. (1) A kdrnyezeti DNS (eDNS)
analizisét alkalmaztak a barlangi vakgéte (Proteus anguinus) jelenlétének a kimutatasara 10
horvatorszagi barlangban. (2) Olyan Uj, nem invaziv mintavételi technikat dolgoztak ki a
barlangi vakgdte esetében, amelynek segitségével megfeleld mennyiségii és mindségli DNS-t
tudtak kinyerni in situ modon, az allat zavarasanak a minimalizalasaval.

A 4. fejezetben mitokondrialis DNS-fragment analizisével tartak fel két ausztral levelibéka faj
(Litoria aurea, és L. raniformis) Uj-Zélandra vald betelepitésének a torténetét. De
tudomanyos szempontbol talan még ennél is nagyobb jelentéségliek azok az eredmények,
amelyek meger0sitették a L. raniformis északi és déli kriptikus evolucios vonalainak az
elvalasat. A Jelolt és munkatarsai alfaji szinten kiilonitették el és irtadk le a két genetikai
vonalat: L. raniformis raniformis (északi evoltacidés vonal) é a L. raniformis major (déli
evolucids vonal).

Az 5. fejezetben 4 \ij Pristimantis fajt irt le a Jelolt munkatarsaival Ecuadorbol, az integrativ
taxonomiai modszerek (DNS szekvencia analizisek, valamint morfoldgiai és akusztikai
vizsgalatok) alkalmazasaval.

A fenti megjegyzések és a kérdések kozott szerepld kritikai €szrevételek nem érintik a
dolgozat lényegét. Igy mindezekkel egyiitt is nagyon szinvonalas teljesitménynek tartom a
disszertaciot, és nagyra értékelem a Jelolt eredményeit. A fentiek alapjan, sikeres védés
esetén, javaslom az MTA doktora cim odaitélését Voros Juditnak.
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