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Bevezetés és célkitlizések

A vilagon mintegy 1300 denevérfaj fordul elé, de ez a szam folyamatosan
ndvekszik az ujfajta gyUjtési modszereknek, a molekularis bioldgiai vizsgalatoknak
és a taxondmiai revizioknak kdszénhetSen. Uj fajok leirdsa nem csak a tavoli
tajakon valé gyljtések, hanem az akar tdbb szaz éve muzeumi gyljteményekben

A taxondmiai vizsgalatok soran semmi sem pétolhatja a tipusanyagok
vizsgéalatat. Altalaban még a kdzelrokon taxonok tipuspéldanyait is tébb helyen, a
vilag szamos tavoli mizeumaban 6rzik. Ez a ,szétszortsag” magyarazza azt is, hogy
szamos taxon csak tdbb év vagy évtized utan keril leirasra.

Sokszor megfeledkezink arrél, hogy mennyire alapvetd minden
szupraindividualis kutatds soran a megfelel§ taxonomiai hattér. Ha nem tudjuk
elkuléniteni az egyes taxonokat, teliesen mas kovetkeztetéseket vonhatunk le
vizsgalataink soran. Ez a konzervéaciobiologiai kutatasokra is épplgy igaz, mint
Okologiai, etolégiai munkak esetén.

A simaorri-denevérek csalddja a denevérek legnépesebb csoportja. A
szerz6 a vizsgalatai soran harom ebbe a csaladba tartozé nemzetség, az
alpesidenevérek (Hypsugo), a talpparnas-denevérek (Glischropus), valamint az

egérfull-denevérek (Myotis) genus képvisel6it tanulmanyozta.

A denevérek az utobbi években a jarvdnyos megbetegedések kutatasanak
latokorébe is bekerultek. Az embert is megbetegité virusok mellett a denevérekben
igen nagy szamban egyéb virusok is el6fordulnak, tdbbek kozétt adenovirusok
(AdV-ok) is. Képviselbiket eddig csak gerincesekbdl mutattak ki. A csaladba tartozé
virusok altalaban csak egy vagy pedig néhany, kdzelrokon fajt fertéznek.

Allatokbdl tébb olyan AdV-t is kimutattak, melyek dnmagukban, elsédleges
kérokozoként is komoly, esetenként letdlis betegséget okozhatnak. Szamos
gazdaséagilag is fontos allatfajt érinthetnek ezek, ezért az AdV-ok &llatorvosi és
gazdasagi szempontbdl is fontosak lehetnek, de jelentdségik nem csak ebben rejlik.
A molekularis biologiaban modell szervezetekként hasznaljak 6ket, illetve igéretes
génterapids és vakcina vektorok is lehetnek. A fent emlitett altaldban szigoru
gazdaspecificitasuk és a jelentés szamu gazdaszervezet miatt fontos alanyai a

virusevollcié vizsgalatanak is.



Az els6sorban denevérek tanulmanyozasat célzo tropusi expediciok kivald
lehetdséget nyujtanak arra, hogy a befogott és sok esetben bizonyitépéldanyként
begy(jtott allatokon a lehetd legtdbb egyéb vizsgalatot is elvégezzik. E célbdl
nemcsak az ektoparazitakat, de viruskimutatasra alkalmas mintakat is gydjtink,
hogy lehetdleg Uj denevér-virusokat is talaljunk és vizsgélni tudjuk a diverzitdsukat a
klldnb6z6 foldrajzi régidkban. Az egyik legjobban tanulmanyozhatd csoport, az
adenovirusok csaladja kilondsen alkalmas ilyen szempontbol, mert viszonylag
stabilak a melegebb kdrnyezetben is, ill. nem feltétlenll igényelnek hitést, mely a

nehéz terepi korulmények kdzott nehezen kivitelezhetd.

A disszertacio elkészitése soran célom volt:

1. A Hypsugo nemzetség kils6é-, koponya- és fogazati-, valamint péniszcsont-
bélyegek alapjan valé definialdsa a Pipistrellus genustdl valé kénnyebb
elkilonithetéség érdekében. A Hypsugo pulveratus faj atfogé anatomiai
jellemzése, illetve koponya-, fogazati-, valamint genetikai informaciok alapjan
egy Uj Hypsugo faj leirasa.

2. Egy Szumatrardl (Indonézia) szarmazo6 példany alapjan egy 0j Glischropus faj
taxondmiai besorolasa, valamint filogenetikai viszonyainak elemzése.

3. A Myotis montivagus fajcsoport taxonémiai viszonyainak rendezése, a négy alfaj
faji rangra emelése, valamint kiegészitett diagnozisokban a fajokrol jelenleg
rendelkezésiinkre allé informaciok 6sszegzése. A vietnami példanyok alapjan
leirt 0j Myotis taxonémiai viszonyainak elemzése koponya- és fogazati bélyegek
alapjan.

4. Uj adenovirusok kimutatasa Namibiabdl, a Kongdi Demokratikus
Koztarsasagbol, Vietnambdl és Mexik6bol. A megtalalt virusok részleges
genetikai jellemzése.

5. Az (j virusok filogenetikai jellemzése, a jelenleg ismert mastadenovirusok

torzsfajanak elkészitése.



Anyag és modszer

Denevértaxondémiai vizsgalatok

A kutatdsainkban vizsgalt denevérek a Magyar Természettudomanyi
Muzeum EmIésgyljteményébe egyittmikddések keretében, feldolgozasra eljuttatott
példanyok voltak. Az 6sszehasonlitdsok soran a vizsgalatokba belevettiink altalunk
terepen gyljtoétt példanyokat is. A terepi gyljtések soran kilénb6z6 méretl
fliggdnyhaldkat és hdrcsapdakat alkalmaztunk.

A kuls6 méretek felvétele él6 vagy folyadékos preparatumokrdl toértént
digitalis tolémérével, 0,1 mm-es pontossaggal. A koponya és fogazati méretek
felvételét sztereomikroszkdppal és digitalis tolomérével, 0,01 mm-es pontossaggal
végeztik.

Az Osszes statisztikai elemzést az R programban végeztik. A fékomponens
analizishez (PCA) a FactoMineR, a dontési fa elkészitéséhez a party kiegészit6t
hasznaltuk.

A viszonylag j6 mindségl (terepen vett) szovetmintakbdl a QIAGEN DNeasy
Blood & Tissue Kit, mig a rosszabb min&ség, degradalédott mintakbdl a QIAGEN
QlAamp DNA Micro Kit segitségével vontuk ki a DNS-t. A vizsgalatokat
csoportonként eltéréen, vagy a citokrom b (cyt b) vagy a citokrom c oxidaz | (COl)
mitokondrialis szakaszokkal végeztik.

A Glischropus példanyok cyt b szekvenciait mas rokon nemzetségek
képvisel6inek szekvencidival illesztettiik. A filogenetikai fat Maximum Likelihood
(ML) modszerrel, a paros szekvenciatavolsagokat a Kimura-2 paraméter modellel
szamoltuk. Az illesztést és az elemzéseket a MEGA 6 programban végeztiik.

Viroldgiai vizsgalatok

A vizsgélatba Namibidbdl, a Kong6i Demokratikus Koztarsasagbol
(tovabbiakban Kong6), Viethambdl és Mexikébdl szarmazd mintakat vontunk be. A
denevéreket befogas utan 10-15 percre jol szell6z6, steril papirzsékba tettiik és az
Uritett guanot 6sszegyljtottik

A namibiai és kongdi guané mintdkat E.Z.N.A. Stool DNA Kittel, mig a
viethami és mexikéi mintdkat az RNS kivonasara is alkalmas GeneJET Viral
DNA/RNA Purification Kittel dolgoztuk fel. A mintak sz(irését olyan maédszerrel kellett

végezni, amely minden széba johet6 AdV szekvenciat felerésit. Erre un. ,nested”
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(kétkords) PCR eljarast alkalmaztunk, mely egy jol megdrzott gén, a DNS-fliggd
DNS-polimeraz (pol) egy szakaszat er6siti fel. Két kiils6 és két belsdé primert
haszndltunk. Tapasztalatok alapjan ezzel a médszerrel az Adenoviridae csalad
Osszes tagja felerésithetd. A PCR reakcidkat 25 pl-ben végeztik, a PCR masodik
korében az elsé kor termékét adtuk templatként. Az esetlegesen pozitiv mintak
esetében a Va2 gén egy kb. 250 bp hosszl szakaszat is meghataroztuk. A pozitiv
mintakbdl a keletkezett DNS-fragmentumot a QIAquick Gel Extraction Kit (Qiagen)
hasznalataval tisztitottuk a gyarté utasitasainak megfeleléen. A tisztitott PCR
termékek nukleotid sorrendjét BigDye™ Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit
hasznalataval hataroztuk meg. A szekvenalast a nested PCR 4 pmol/pl
az MTA Szegedi Biolégiai Kbzpontjanak (SZBK) DNS szekvenal6 laboratériuméaba
kildtik ABI 3100 automata szekvenalo6 késziiléken valod elektroforézisre.

Az elektroforetogramokat a Staden programcsomag programjaival
jelenitettik meg, majd ellenériztiik a DNS szekvenciakat, sziikség szerint javitottuk,
a két komplementer szalon nyert szekvencidkat 6sszeillesztettiik, és a primer-
szekvenciakat eltavolitottuk. A kapott denevér-AdV aminosav (as) szekvencidkkal és
valogatott egyéb AdV-ok DNS-polimerdz szekvencidival tdbbszoérés aminosav
illesztést végeztink a MEGA 6 programban. A kapott illesztést manualisan
pontositottuk, majd tavolsagi analizist végeztiink a PHYLIP programcsomag Protdist
programjaval. Az analizisre a JTT modellt hasznaltuk. A kapott tavolsagi matrix
ertékekbdl a filogenetikai fat a Fitch programmal készitettik el teljes atrendezés
(global rearrangement) funkcioval, mely a fa minden egyes agat Gjravizsgalta. Az igy

kapott torzsfat a Figtree v.1.4.2 programmal jelenitettiik meg.



Eredmények

A Hypsugo nemzetség definialasa

A fil révid és szélesen lekerekitett, a flilfed6é kozel téglalap alaku, rovid és
széles. A farokvitorla szélén elhelyezkeddé sarkantydn I|évé karéj altalaban
megtalalhatd, de keskeny és elnydlt, nincs benne egy kdzépsé merevitd porc. A
péniszcsont (bakulum) hosszl, a proximdlis vége felé megvastagodd és a
keresztmetszete forditott ,U” alaku. A fogképlet 2123/3123. Az elsd felsd premolaris
kiszorult a fogsorbol a nyelv felé (egyes esetekben hianyzik). Az als6 molarisok

myotodontok.

A Hypsugo dolichodon n. sp. leirasa

A Hypsugo nemzetség kozepes termetl képvisel6je viszonylag robusztus
koponyaval, majdnem teljesen lapos koponyaprofilal és az utolsé felsd
premolarisnal majdnem kétszer nagyobb, jél fejlett szemfogakkal.

A fajt Laoszbdl és Vietnambdél ismerijuk.

A Glischropus aquilus n. sp. leirdsa

Egy viszonylag nagy képvisel6je a nemzetségnek, soététbarna bundaval. A
koponya eleje magas, az agykoponya felfjt, az interorbitalis régié egyenletesen
keskenyedik.

A filogenetikai vizsgalatokba bevont Glischropus fajok monofiletikus agat
alkotnak és a G. aquilus n. sp. egyértelmlen elkilénil a rokonaitol. A genetikai
tavolsag a G. aquilus n. sp. és a tobbi Glischropus faj kozott — beleértve a G.
bucephalus paratipusokat és a tipuslel6helyhez kozel gyiijtétt G. tylopus mintat is —
12,1-14,6 % kozotti, mely egyértelmiien mutatja, hogy a G. aquilus n. sp. egy kilén
faj.

Az egyetlen ismert példanyt egy masodlagos erdd oOsvényére felallitott

hurcsapdéaval fogtak, egy bambusziltetvény és egy kis patak kézelében



A Myotis montivagus—fajcsoport valtozatossaga

A M. montivagus alfajok szétvélaszthatok kulsé és koponya-, valamint
fogazati bélyegek kombinaciéjaval. A borneoensis (Borneordl) és peytoni (Dél- és
Keletkdzép-Indiabol) alfajoknak van a leghosszabb alkarjuk, mig a M. montivagus
sensu stricto (Dél-Kinabol és Eszak-Mianmarbdl) és a federatus (a Maléj-
félszigetr6l) kils6 méretei kisebbek. Koponyaméreteket tekintve a bornedi
példanyok a legnagyobbak és a dél-kinai, észak-mianmari példanyok a legkisebbek.
A maldj-félszigeti, illetve indiai példanyok atfedé koponyaméretekkel rendelkeznek.
A borne6i példanyoknak a legmagasabb a nyil- és lambda tarajuk, a tébbi alfajnal
ezek gyengén fejlettek. A kordbban alfajként szamon tartott négy taxon az
elézapfogak elhelyezkedése és egymashoz viszonyitott mérete alapjan is
szétvalaszthatd, valamint f6komponens analizissel és dontési fak modszerével is jol
lathato kiilonbségeket tapasztaltunk kdzoéttik.

A fenti okok miatt a négy korabbi alfajt faji rangra emeltiik Myotis

borneoensis, M. federatus, M. montivagus és M. peytoni néven.

A Myotis indochinensis n. sp. leirasa

Kozepes termetl képviselje a Myotis nemzetségnek, kdzepesen hosszu
fullel, négycsucsu alsé metszéfogakkal, lapos koponyaprofillal, jél fejlett nyil- és
lambda tarajjal. A k6zépsé premolarisok az alsé és a felsd fogsorbdl is kiszorultak.

A M. annectans, M. borneoensis, M. federatus, M. peytoni és M. sicarius
atfednek a M. indochinensis n. sp.-el kiils6- és/vagy koponya- és fogazati bélyegek
tekintetében. Osszehasonlitasukra a morfoldgiai 6sszehasonlitasok és egyvéltozos
statisztikai elemzések mellett fékomponens analizist (PCA) is végeztink. A 15
koponya- és fogazati méreten alapulé PCA j6 eltérést mutatott ki a M. indochinensis
n. sp. és négy faj kozott, de a M. sicarius pontjai egybe estek a M. indochinensis n.
sp. példanyaival. A M. indochinensis n. sp. a M. sicarius-hoz hasonlit a legjobban
koponya alakot és fogazati bélyegeket tekintve, de szignifikansan — atfedés nélkil —
kisebb tobb kiils6- és koponya, valamint fogazati méretben. Az (j faj a még

laposabb koponyaprofilja és fejlettebb nyil- és lambda taraja alapjan is elkiilonithet6.



Adenovirusok kimutatasa

A kulfoldrél a szerz6 altal gydijtott mintakbdl 6sszesen 142 guand és 14
tamponmintat elemeztiink. A gazdafajok 9 denevércsalad 32 nemzetségéhez
tartoznak. A mintakat harom kontinens négy orszagabdl gyUjtéttik. A tamponmintak
kozll egy sem bizonyult pozitivnak, de a guanémintak kozal 15 tartalmazott AdV-t,
melyekbdl 14 Gj AdV-t sikerllt kimutatni.

Az Uj AdV-ok mind a Mastadenovirus nemzetség tagjai és egymastol eltérd
és korabban ismeretlen virusok. E 14 Uj AdV-t 12 denevérfajban talaltuk, melyek 8
genushoz és 4 csaladhoz tartoznak. A Hipposideros fuliginosus és Artibeus
jamaicensis fajokbol tébb tipust is sikerilt kimutatnunk, mig egy Neoromicia faj két
példanyabdl ugyanazt a virust mutattuk ki. Bar viszonylag magas szamban
mintaztuk meg a Pteropodidae (repll6kutyak) és a Rhinolophidae
(patkdsdenevérek) csalad tagjait, nem sikerult bel6lik AdV-t kimutatnunk.

A részleges pol aminosav szekvencidk illesztése alapjan késziilt
filogenetikai fan a denevér AdV-ok nagyjabdl a gazda denevércsaladok szerint
csoportosultak, am nem voltak monofiletikusak. Nagyobb csoportokat alkottak a

Vespertilionidae és a Pteropodidae csaladokba tartozé gazdafajok virusai.

A vizsgélatok soran kimutatott Gj adenovirusok

AdV gazdafaj/taxon csalad  orszag pol Va2
hipposiderid AdV-1 Hipposideros fuliginosus (GT937_1) H Kongé dupla +
hipposiderid AdV-2 Hipposideros fuliginosus (GT937_2) H Kongé  dupla +
hipposiderid AdV-3 Hipposideros gigas (GT958) H Kongé + +
hipposiderid AdV-4 Aselliscus dongbacana (GT1251) H Vietnam + +
nycterid AdV-1 Nycteris thebaica (GT476) N Namibia + +
phyllostomid AdV-1 Artibeus jamaicensis (GT1378) P Mexiko + +
phyllostomid AdV-2 Artibeus jamaicensis (GT1385) P Mexikd + +
vespertilionid AdV-5 Neorom?c?a sp. (GT953) \% Kongo

Neoromicia sp. (GT971)
vespertilionid AdV-6 Vansonia rueppeli (GT1001) \ Kongé + +
vespertilionid AdV-7 Glauconycteris superba (GT1012) \ Kongo + +
vespertilionid AdV-8 Pipistrellus tenuis (GT1217) \ Vietnam + +
vespertilionid AdV-9 Pipistrellus cf. javanicus (GT1259) \% Vietnam +
vespertilionid AdV-10  Myotis sp. (GT1364) \ Mexiko + +
vespertilionid AdV-11  Myotis cf. keaysi (GT1368) \ Mexiko + +

Roviditések: + — sikeres felerdsités, N — Nycteridae, H — Hipposideridae, V — Vespertilionidae, P -
Phyllostomidae
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— __| Pteropus giganteus KC692422 ;
'caIiIaFr’nia gega lion-1 hiooce: T Hm
] iger il I

bovine-2
bovine-1

simian-3

simian-25

human-12
human-9

ise-1
r hottlenose dolphin-1

‘ ia o iﬂiﬂi§1 0 Vespertilionidae

pond bat-1
MM otis cf, keaysi GT1368

{utrs'ors eldii GU226951
Geoffroy's bat-

Myotis ricketti JQ308808
lesser mouse-eared bat-1
bat AdV-3 (Myotis ricketti)
Glauconycteris superba GT1012
i‘reater noctule bat JX065123
bat AdV-2 (Pipistrellus gipis!mﬂus)
common pipistrelle bat-
soprano pipistrelle bat-3
soprano pipistrelle bat-1
common pipistrelle bat-3 "
kuhlii GU226952

vespertilionid-4 .
canine-2

canine-1

ITIICIa SD.
— common noctule bat-2
‘ noctule bat-3
[ serotine bat-1

— grey long-eared bat-1
vespertilionid-3
vespertilionid-2

common noctule bat-1
greater noctule bat JX065117
lesser noctule bat-4
lesser noctule bat-2
lesser noctule bat-3
lesser noctule bat-
lesser noctule bat JX065129
lesser noctule bat JX065127
Myotis ricketti GU226963
Myotis ricketti GU226960
greater mouse-eared bat-1

Savi's pipistrelle bat JX065121
] ——————— Pipistrellus tenuis GT1217
equine- o
esmodus rotundus KC110769 Phyllostomidae

gy amose
[ Vespertilionid1 Yespertilionkiae
Kuhl's Plplslrelle bat-1
L|_|— particoloured bat-1
Nathusius' pipistrelle bat-1
soprano pipistrelle bat-4
soprano pipistrelle bat-2
— common pipistrelle bat-2
greater noctule bat JX065119
brown I d bat-1

| bat-1 =
Pteropus giganteus KC692420 PtsroFodldae
L Artibeus |'amaicen§fs (ng1 378 Phyllostomidae
Myotis horsfieldii
Hipposideros armiger GU226964 ) . . i
Hipposideros armiger KC171020  Hipposideridae + Rhinolophidae
[— Mediterranean horseshoe bat-3
ean bat-1
| Mediterranean horseshoe bat-2

lesser horseshoe bat-1

— Rhinolphus sinicus KT698854
4 Rhinolophus sinicus KT698853
) Rhinolophus sinicus KT698855
— Medit bat-4
— —— greater horseshoe bat-1
Aselliscus dongbacana GT1251
Artibeus jamaicensis GT1385 Phyllostomidae
bovine-3
titi monkey-1
tamarin- *
p
Pteropus Itii HQ529709 .
{ eropus giganteus KC692429 Pteropodidae

Pt
I_|—¢ Pteropus giganteus KC692430
batAdV—ﬁ feropus das

- gmal{us)
Pteropus giganteus KC692428

Pteropus KC692427
Pteropus giganteus KC692426
teropus giganteus KC692425
E Pteropus gi KC692424
Pteropus giganteus KC692423

L Pteropus gi KC692418
bovine-10
Pteropus giganteus KC692421
Pteropus KC692417

| murine-3
murine-1

2

A pol 92 as hoszUsagu szakaszan alapulé tavolsagi matrix térzsfa. A torzsfan kékkel jeldltik a
denevér-AdV-okat, ezek koziil félkévérrel és alahuzassal a jelen munkaban kodzolt Gj virusokat. Az
egyes denevércsaladok hattérszine eltér.
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Megbeszélés

A Hypsugo-fajok valtozatossaga

Az utdbbi évek intenziv kutatbmunkajanak koszdnhetéen a Vietnambol
kimutatott fajok szdma folyamatosan novekszik. A 2008-ban megjelent utolsé
Osszefoglalas 111 fajt sorolt fel, de azéta a dolgozatban szereplékdn kivil tovabbi
hét (] fajt és egyet szinonimizaltak. Jelenleg a kdvetkezé Hypsugo fajok fordulnak
el6 Vietnamban: H. cadornae, H. pulveratus, Hypsugo cf. joffrei és H. dolichodon n.
sp. A laoszi denevérfauna szintézisét 2013-ban végezték el, hét csalad 90 fajat
soroltak fel munkajukban. A Vespertilionidae csalad a legnépesebb, 47 faj tartozik
ebbe a csoportba, melyek koziil a Hypsugo nemzetség harom fajjal képviselteti
magat: H. cadornae, H. pulveratus és H. dolichodon n. sp.

Mivel a délkelet-azsiai Hypsugo fajok tébbsége nagyon ritka, ez megneheziti
a megfelel6 szdvetmintak beszerzését, igy sajnos nagyon kevés szekvencia all
rendelkezésiinkre e csoportbdl. Tovabbi vizsgdlatok szikségesek annak

megallapitasara, hogy a morfolégiai alapon felallitott csoportositas helyes-e.

A Glischropus-fajok valtozatossaga

A Huang és munkatarsai altal 2014-ben kozolt, ismeretlen taxondmiai
statuszd Glischropus-rol megéallapitottuk, hogy a genus egy Uj fajat képviseli.
Szumatrardl korabban csak a G. tylopus volt ismert, kizarolag az Eszak-Szumatra
tartomanybdl, ezért jelenlegi ismereteink szerint a két faj allopatrikus el6fordulasu a
szigeten. Indonéziaban a G. tylopus-t jelezték Kalimantanbdl és Malukubdl is. A
harmadik faj, a G. javanus is el6fordul Indonéziaban, de csak a holotipus ismert
Nyugat-Javarol.

A sajat délnyugat-szumatrai felmérésik és az irodalmi adatok attekintése
utdn Huang és munkatarsai 87 denevérfajt sorolnak fel Szumatra szigetérél. Az
altalunk leirt G. aquilus n. sp. a 88. faj a szigetr6l, és a 222. az indonéz
szigetvilagbdl.

A Glischropus fajok egymasto6l vald elkilénitését a dolgozatban kozolt

hatarozékulcs kdnnyiti meg.
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A Myotis montivagus—fajcsoport valtozatossaga

A molekularis vizsgalatok gyakran talalnak formalisan le nem irt 4gakat a
filogenetikai térzsfakon, mivel az atfogdé taxondmiai revizidk hidnya miatt sokszor
nehézkes a vizsgalati anyag hatdrozasa. A dolgozat e része Ujraelemezte a
kordbban a M. montivagus négy alfajanak tartott taxonok statuszat, és faji rangra
emelte 6ket. Ahhoz, hogy segitsiik a montivagus-csoportba tartozé fajok, valamint a
morfolégiailag nagyon hasonlé6 M. annectans elkildnitését, egy karaktermatrixot is
Osszeallitottunk.

A M. montivagus (sensu lato, beleértve az dsszes korabbi alfajt) jelenleg a
kevéssé veszélyeztetett (Least Concern) kategériaba tartozik az IUCN Voros
Listajan. Mivel a dolgozatban faji rangra emelt taxonok szamottevéen kisebb

elterjedési teriilettel rendelkeznek, a besorolasukat revidealni sziikséges.

A Myotis indochinensis n. sp. leirasa

A M. indochinensis n. sp. példanyokbdl rendelkezésiinkre allé nagy sorozat
lehetévé tette a részletesebb morfologiai 6sszehasonlitast, illetve statisztikai
analizist, és biztos alapot nyujtott a taxondmiai konklizidék levonasara. A genetikai
eredmények is alatdmasztjak ezeket az eredményeket, bar tébb potencialisan kozeli
rokon fajbdl sajnos nincsenek elérhetd szekvenciak.

A dolgozatban egy hatarozokulcsot is kozliink a kdzepes- és nagytermet

kislabi Myotis fajok elkilonitésére.

Adenovirusok kimutatasa

A vilagon létez6 18 denevércsaladbdol kilenc csalad képvisel8ibdl
elemeztiink mintat, ami az eddigi legszélesebb taxondmiai lefedettség az AdV
vizsgalatok kozott. A kilenc csaladbol négy csalad fajaiban talaltunk pozitiv mintat.
Els6ként vizsgaltunk mintakat a Mormoopidae, Nycteridae és Natalidae
denevércsaladokbdl. Az dsszes guandmintat tekintve a virusprevalencia 9,86%,
mely hasonl6 a magyar mintak esetében tapasztalthoz. A harom kilonb6zd
kontinensen tapasztalt prevalencia k6zétt nem volt eltérés.

Az dsszes altalunk talalt virus 0j, eddig ismeretlen AdV-nak bizonyult, mely
arra utal, hogy még rengeteg Uj denevér-adenovirus kimutatasaval kell szamolnunk.
Mindegyik virus a Mastadenovirus nemzetségbe tartozott, mely tovabb erésiti a

mastadenovirusok emlés eredetének elméletét.
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A részleges pol fehérje illesztése alapjan késziilt filogenetikai fan a
Pteropodidae csaladnak az adenovirusai hatarozottan &sibbek, mint a tobbi
denevércsalad virusai. A két jelenleg elfogadott denevér alrend, a
Yinpterochiroptera és a Yangochiroptera alrendekbe tartozé gazdak virusai is
nagyjabol egyiitt csoportosultak. A fa alapjan nem taléltunk bizonyitékot az AdV-ok
geogréfiai elterjedés alapjan valé elkilonilésére. Az egyes denevércsaladokba
tartoz6 virusok altalaban egyitt helyezkedtek el, de nem mindig voltak
monofiletikusak. Ennek egyik oka lehet a virusok esetenkénti gazdavaltasa a kozeli
gazdafajok kézoétt. De oka lehet a szamitasaink pontatlansaga is, hiszen a denevér-
AdV-ok ilyen atfogd filogenetikai vizsgalata ma még csak egy nagyon rovid as
illesztésen alapulhat a masok Aaltal publikalt szekvencidk révidsége miatt.
Vizsgalataink szerint azonban ezen rovid pol szakaszok is meglehetésen hien
tikrozik a teljes pol as szekvenciak alapjan nyert filogenetikai rokonsagi
viszonyokat.

A fan a canin AdV-1 és -2, valamint az equin AdV-1 is egyértelmien a
denevérek kozé ékel6dott, de mas AdV-ok is keveredtek egyes denevér-
csoportokkal. Az equin AdV-1 érdekes médon a rét vérszopddenevér (Desmodus
rotundus) AdV-aval helyezkedik el egy &gon, a gazdavéltas lehet a
vérszopédenevér lovakon vagy mas patasokon valdo taplalkozasanak
kovetkezménye. A canin AdV-ok denevér eredetét mar tobben val6szinlsitették a
torzsfakon vald elhelyezkedésiik és genomszervezddésik alapjan. Ez a széles
gazdaspektrum és a kutyakndl és rokaknal tapasztalt magas patogenitds annak az
eredménye lehet, hogy a canin AdV-ok evollcios léptékkel mérve csak a
kézelmultban ugrottak at a denevérekrdl a kutyafélékre. Hasonlé gazdavaltasnak
lehetlink tandi az equin AdV-1 esetében is, mely a hexon gén alapjan jelentésen
eltér a szintén lovakbdl kimutatott equin AdV-2-t6l. Az equin AdV-1 sokkal
patogénebb a lovakban. Kdzds denevér- és canin AdV 6st feltételeztek a csikos
bizésborzban (Mephitis mephitis) talalt AdV esetében is. Ujabb feltételezésiink a
bovin AdV-10 esetleges denevér AdV eredete. A filogenetikai viszonyok mellett a
gazdavaltast erdsitheti e virusnak a fokozott patogenitédsa, az, hogy csak primer

sejttenyészeten szaporithatd, valamint a fiber gének véaltozatossaga.
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Uj tudoméanyos eredmények

1. A dolgozatban definialtam a Hypsugo nemzetséget kulsé-, koponya- és
fogazati-, valamint péniszcsont-bélyegek alapjan. Megadtam a Hypsugo
pulveratus atfogd anatomiai leirasat. Koponya-, fogazati-, valamint genetikai
informéaciok alapjan leirtam a Laoszbdl és Vietnambdl szarmazdé Hypsugo

dolichodon nevii yj fajt.

2. Egy Szumatrardl (Indonézia) szarmazo példany alapjan elkészitettem a
Glischropus aquilus néven leirt G faj taxonémiai besorolasat, valamint

elemeztem filogenetikai viszonyait.

3. Rendeztem a Myotis montivagus fajcsoport taxonémiai viszonyait, mely soran
négy alfajt faji rangra emeltem, és kiegészitett diagndzisokban dsszegeztem a
fajokrol jelenleg rendelkezésiinkre all6 informacidkat. Elkészitettem a vietnami
példanyok alapjan leirt Myotis indochinensis taxondémiai viszonyainak elemzését

koponya- és fogazati bélyegek alapjan.

4. Uj adenovirusokat mutattam ki Namibiab6l, a Kongéi Demokratikus
Koztarsasagbol, Viethnambdl és Mexik6bdol. A megtalalt virusok részleges

genetikai jellemzését is elvégeztem.

5. A filogenetikai jellemzés bizonyitotta a repll6kutyak adenovirusainak ésibbségét
és elkulénilését, a kilénb6zé denevér csaladok adenovirusainak aranylag jo
csoportosulast, és néhany nem denevérben talalt adenovirus valészin(i denevér

eredetét, beleértve a 10-es szerotipusu bovin adenovirust is.
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