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Osszefoglalas

A denevérek (Chiroptera) a fajokban egyik leggazdagabb és legvaltozatosabb
emlésrend. A vilagon mintegy 1300 fajuk fordul el6, de ez a szam folyamatosan névekszik az
Ujfajta gyljtési modszereknek, a molekularis bioldgiai vizsgalatoknak és a taxondmiai
revizibknak kdszénhetéen. A dolgozatban az ovilagi tropusokon az elmult években gyUjtott
denevérek integrativ szisztematikai modszerekkel tértént feldolgozasanak egyes eredményei
kertilnek bemutatasra.

Laoszi és vietnami példanyok alapjan ismertetésre kertl a Hypsugo dolichodon nev(
0j faj. A taxont egy 2010-ben megjelent genetikai munkaban mar megemlitették, de formalis
leirdsa, a kozelrokon fajok tipuspéldanyaival valé dsszehasonlitasa tovabbi vizsgélatokat
igényelt. A 2011-es év folyaman a szumatrai Bukit Barisan Selatan Nemzeti Parkban egy
tudomanyra Uj, Glischropus nemzetségbe tartoz6 denevér példanyat fogtak meg. A
nemzetségbe tartozé dsszes tébbi fajjal 6sszevetve a denevér kilsé- és koponya-, valamint
fogazati bélyegekben is eltér a tobbitdl, ezért Glischropus aquilus néven tudoméanyra Uj
fajként kerilt leirdsra. A példany citokrom c¢ oxidaz | (COIl) szekvenciajanak
meghatarozasaval sikertlt a nemzetség filogenetikai viszonyait is feltérképezni. A genus
tagjainak meghatéarozaséat a jovében a dolgozatban kozdlt hatarozokulcs segiti. A Myotis
montivagus fajcsoportba tartozé denevéreket a kordbbi munkakban csupan alfajokként
kllonitették el, de elterjedésuk és jellemzd bélyegeik nagyrészt tisztazatlanok maradtak.
Koponya-, valamint fogazati bélyegek és méretek alapjan a négy alfajt a szerz6 faji rangra
emelte. A csoport szisztematikai revizidja lehetévé tette egy Viethamban gydjtétt uj taxon
leirdsét is, Myotis indochinensis néven.

Az embert is megbetegitd virusok mellett a denevérekben igen nagy szamban egyéb
virusok is el6fordulnak, tdbbek kozott adenovirusok (AdV-ok) is, melyek vizsgalata tovabbi
felhasznalasuk szempontjabdl (pl. vektorok) is fontos. Négy orszagbdl (Namibia, Kongoi
Demokratikus Koztarsasdg, Mexik6 és Vietnam) szarmazd mintak kerlltek elemezésre,
melyek ko6zil az utdbbi harom orszagbdél szarmazobakat a szerzé gyljtotte. A 9
denevércsalad 32 nemzetségébe tartozd példanyoktdl gydijtott 142 db guané- és 14 db
tamponmintdbdl 15 volt pozitiv, melyekbdl 14 Uj, eddig korabban nem ismert AdV-t sikerilt
kimutatni. A harom kilonb6zé kontinensen tapasztalt prevalencia hasonlé volt (~10%),
geografiai eltérések nem figyelhetdk meg. A virusok filogenetikai fajan a repulékutyak AdV-ai
Osibbnek bizonyultak, és a kilonb6z6 denevércsaladok AdV-ai aranylag jol csoportosultak,
de nem alkottak monofiletikus egységet. Korabbi vizsgalatokhoz hasonléan a canin AdV-ok,
az equin AdV-1, valamint a blz6s borzbdl és a torpe selyemmajombdl kimutatott AdV-ok is a
denevér-AdV-ok kozé ékelddtek, de feltételezhetd a kaliforniai oroszlanfoka-AdV, sét a bovin
AdV-10-nek is a denevér- (repulékutya-) AdV eredete.



Summary

Bats are one of the most diverse groups of mammals. Recently there are about 1300
bat species, but the number is continuously increasing due to new collecting methods,
molecular biological approaches and taxonomic revisions. In the present study, the results of
the integrative taxonomic investigations of some groups of Old World tropical bats are
presented.

Based on specimens from Lao People's Demaocratic Republic and Vietnam, a new
Hypsugo taxon, namely Hypsugo dolichodon was described. The existence of the species
was already indicated in a 2010 article about the barcoding of Southeast Asian bats, but a lot
of work had to be done to compare the specimens with type specimens of other related
species and to formally describe them. In the year 2011 in Bukit Barisan Selatan National
Park, Sumatra, Indonesia a Glischropus species new to science was captured. When
compared with all other species of the group, it differed significantly both in external and
craniodental traits; hence, it was described as a new species, Glischropus aquilus. The
phylogenetic relationships of the species was determined by sequencing the cytochrome b
gene. For the easier determination of Glischropus species, an identification key was also
constructed. Myotis montivagus sensu lato was traditionally divided into four subspecies, but
their distribution, distinguishing characters and taxonomic status was not unambiguously
clarified. Based on craniodental and external differences, the subspecies were elevated to
species rank. The systematic review of the group made it possible to describe a new species
from Vietnam, which was named as Myotis indochinensis.

Beside viruses that are lethal to humans, there are many other viruses in bats, for
example adenoviruses (AdV). The study of the evolution of these viruses is important to be
able to use them for other purposes, for example as vectors in the human clinical practice.
Bat samples from Namibia, the Democratic Republic of the Congo, Mexico and Vietnam
were investigated during this study. The samples from the latter three countries were
collected by the author himself. Altogether 14 new bat AdVs were found in 142 guano and 14
swab samples that were originated from 9 bat families and 32 genuses. The prevalence was
nearly the same (~10%) in the case of all three continents, geographic difference was not
observed. On the phylogenetic tree of the viruses, the ones originated from bats grouped
together, however they were not monophyletic. According to earlier works and this recent
study, the canin AdVs, the equin AdV-1 and other AdVs are close to different groups of bat
AdVs. The (fruit)bat AdV origin of the bovin AdV-10 was also presumed.



1. Bevezetés

A denevérek (Chiroptera) a rdgcsalok (Rodentia) utdn a fajokban leggazdagabb és az
egyik legvaltozatosabb eml6srend. A vilagon mintegy 1300 fajuk fordul el6 (Tsang és mtsai.
2015), de ez a szam folyamatosan ndvekszik az ujfajta gyijtési moédszereknek, a molekularis
biologiai vizsgalatoknak és a taxondmiai revizioknak kdszonhetdéen. A denevérek rendje két
csoportra oszthatd, a repulékutyakat (Pteropodidae) és pl. a patkdsdenevéreket
(Rhinolophidae) magaba foglalé Yinpterochiroptera alrendre és a tobbi, koztik a
legnépesebb csaladot, a simaorrd-denevéreket (Vespertilionidae) is tartalmazo
Yangochiroptera alrendre (Teeling és mtsai. 2005). Igen fontos 0©koszisztéma
szolgaltatasokat kdszonhetiink a denevéreknek: az eurdpai fajok elsésorban izeltlabuakkal
taplalkoznak, igy a mezdgazdasagi szempontbdl kartevének szamitd rovarok allomanyanak
szabalyozasaért is felelések. A tropusi tertleteken nagyon kulénb6zé taplalkozasi modokkal
talalkozunk. A gyumolcsevé denevérek magterjesztési, a nektarnyalogaté fajok pedig
beporzasi tevékenységik miatt pétolhatatlanok (Kunz és mtsai. 2011).

A denevérfajok szadma az (] fajok leirdsanak és a reviziés munkaknak (pl. alfajok faji
rangra emelése) kovetkeztében folyamatosan névekszik (pl. Csorba és mtsai. 2011, Francis
és Eger 2012, Csorba és mtsai. 2014, Gorfol és mtsai. 2014, Csorba és mtsai. 2015).
Néhany esetben sor kerllhet két vagy tobb taxon szinonimizalasara is, mely soran
bebizonyosodik, hogy egy-egy korabban kiildnbdzének vélt taxon valdjaban megegyezik. Uj
fajok leirasa nem csak a tavoli tajakon valé gyljtések, hanem az akéar tobb szaz éve
ujonnan gydjtétt anyagok rendszertani besoroldsa soran van nagy segitségére a kutatoknak
a ma mar a mindennapi gyakorlatban is alkalmazott filogenetika. Az utébbi egy évtizedben
jelentés ndvekedésen ment keresztlil az an. ,Barcoding of Life” projekt, mely minden egyes
élélényt szeretne besorolni rendszertani kategoériakba a citokrom c oxidaz | (COIl) gén
alapjan. Ez a projekt el6segiti az (j taxonok felismerését és a morfolégiailag nehezen
meghatarozhato fajok DNS szekvencia alapjan vald elkilonitését is. Tobb régié denevéreit is
érintette a projekt, igy pl. Délkelet-Azsiat (Francis és mtsai. 2010) vagy az Ujvilagi trépusokat
(Clare és mtsai. 2007).

A taxonOmiai vizsgalatok soran semmi sem poétolhatja a tipusanyagok vizsgalatat.
Altalaban még a kozelrokon taxonok tipuspéldanyait is tobb helyen, a vilag szamos tavoli
muzeumaban &6rzik. A nagy tavolsagokkal egyltt jard utazasok koltségei mellett nagy
problémat jelent a — jellemz6en a vilag kevésbé fejlett orszagaiban talalhaté — muzeumok
korilményes latogathatdésaga, a felelés muzeoldgusok elérhetetlensége. Ez a ,szétszortsag”

magyarazza azt is, hogy szamos taxon csak tobb év vagy évtized utan kerll leirasra, csak



ennyi id6 alatt sikeril az amugy altaldban csak helyben vizsgalhaté tipuspéldanyok
vizsgalata. Problémat jelent még az eredeti leirdsok ,szlikszavusaga”, alkalmatlansaga a
késdbb leirt taxonokkal valé egybevetésre, illetve a tipuspéldanyok sokszor igen rossz
allapota (torott koponya, elszinez6détt, kifakult bunda stb.) (Tsang és mtsai. 2015).

A taxondmiai munkdkban nagyon fontos szerepe van a fogazati bélyegeknek, &m
alkalmazasuk koriltekintést igényel. Ezek a bélyegek lehetnek tobbek kozott a fogak
egymashoz viszonyitott mérete, elhelyezkedése, a rajtuk lévé csucsok fejlettsége stb.,
melyek fajon belll kismértékben véltozhatnak. Kialondésen szembet(iné ez az egy helyrél
szarmaz0 nagyobb sorozatok vizsgalata esetén. Bar egyrészt a taxonémiai gyakorlat alapjan
lehet tudni, hogy milyen kulénbségek szamitanak ténylegesen faji szintl eltérésnek és nem
csak a fajon bellli valtozatossag megnyilvanulasanak, a jelenlegi gyakorlat szerint egy
példany alapjan csak akkor irnak le Uj fajt, ha mas, pl. genetikai informaciok is egyértelmiien
alatdmasztjdk a morfologiai eltéréseket.

Sokszor megfeledkeziink arrél, hogy mennyire alapvetd minden szupraindividualis
kutatas soran a megfelel6 taxondmiai hattér. A tropusokon tapasztalhatdé hatalmas diverzitas,
az egymashoz nagyon hasonlo, sok esetben kriptikus fajok meghatarozasa specialis tudast
igényel, mely sok esetben nem helyettesithetd genetikai modszerekkel sem (Tsang és mtsai.
2015). Ha nem tudjuk elkuldniteni az egyes taxonokat, teljesen mas kovetkeztetéseket
vonhatunk le vizsgalataink soran. Ez a konzervéaciobioldgiai kutatasokra is éppuagy igaz, mint
Okologiai, etoldgiai munkak esetén.

A simaorru-denevérek csaladja a denevérek legnépesebb csoportja. Képviselbik az
Antarktiszt kivéve minden kontinensen megtalalhatéak, a legtobb kdzéjuk tartozo faj
elsésorban rovarevé. A csaladban tébb olyan nemzetség (pl. Myotis, Pipistrellus) is
megtalalhaté, melyek az O- és az Ujvilagban egyarant eléfordulnak. Ide soroljuk
Magyarorszag denevéreinek tdbbségét is. A szerzd a vizsgalatai sordn harom ebbe a
csaladba tartoz6 nemzetség, az alpesidenevérek (Hypsugo), a talpparnas-denevérek

(Glischropus), valamint az egérflli-denevérek (Myotis) genus képvisel6it tanulmanyozta.

A deneverekkel kapcsolatos zoondézisok kozul hosszu ideig csak a veszettség
jelentette veszélyt tartottdk szamon, azonban az utébbi két évtizedben egyre tébb, human
szempontbal is fontos virusrol derilt ki, hogy rezervoérjaik denevérek is lehetnek (pl. Ebola,
SARS- és MERS coronavirus, Nipah és Hendra virusok) (pl. Calisher és mtsai. 2006, Halpin
és mtsai. 2007, Luis és mtsai. 2013). A denevérek igy az utobbi években a jarvanyos
megbetegedések kutatasanak latokorébe is bekerultek. Az embert is megbetegité virusok
mellett a denevérekben igen nagy szamban egyéb virusok is el6fordulnak, tébbek kdzott

adenovirusok (AdV-ok) is.
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Az AdV-ok duplaszali DNS-sel rendelkez8, kozepes méretli, ikozaéder alaku, burok
nélkuli virusok (Harrach 2008). Emberi mandula szdvetébdl izolaltak éket elészor, igy errél
kaptak a neviket (gorogul ,aden”, ,adenos” mandulat jelent). Képvisel6iket eddig csak
gerincesekbdl mutattak ki, a térzs mind az 6t osztalyabdl jelezték el6fordulasukat (Harrach
és mtsai. 2011). A csaladba tartoz6 virusok &ltalaban csak egy vagy pedig néhany,
kdzelrokon fajt fertéznek. Az esetek tdbbségében egészséges gazdaban nem okoznak
tineteket, masodlagos kérokozok fiatal vagy mas fertézés miatt legyenglilt egyedekben. Az
allatokat fert6z6 AdV-ok emberre valé veszélyessége egyel6re nem bizonyitott, bar
vizsgéljak a majmok egyes adenovirusainak emberre toérténé gazdavaltasat (Chen és mtsai.
2011, Benkd és mtsai. 2014). A human adenovirusoknak tébb mint 50 tipusat ismerjik. Ezek
leggyakrabban |égz&szervi megbetegedéseket okozhatnak, de a szerotipustdl figgden
hasmenést, kot6hartya-gyulladast, vérzéses cystitist és idegrendszeri tlneteket is
kivalthatnak. Az Ujszlléttkori heveny hasmenés gyakori betegség és a kiszaradas, illetve a
testsulyvesztés kovetkeztében komoly veszélyt jelent a csecsemékre (Benkd 2008).

Allatokbol tébb olyan AdV-t is kimutattak, melyek 6nmagukban, elsédleges
kérokozoként is komoly, esetenként letdlis betegséget okozhatnak. Szamos gazdasagilag is
fontos allatfajt érinthetnek ezek. llyenek a tojdshozam csokkenés szindrémét okozé kacsa-
AdV-1 (EDSV, duck AdV-1) (Hess és mtsai. 1997), a pulykak vérzéses bélgyulladasat és a
facanok marvanylép-betegségét okozé pulyka-AdV-3 (THEV, TAdV-3) (Palya és mtsai.
2007), valamint az amerikai 6szvérszarvasokban (Odocoileus hemionus) letalis érgyulladast
okoz6 AdV (OdAdV-1) (Zakhartchouk és mtsai. 2002). Kedvenc allatoknal jelentések a
kutydk méjgyulladasat okozé canin AdV-1 (CAdV-1) és a légz6szervi megbetegedésiiket
(kennel kdhodgés) okozé canin AdV-2 (CAdV-2). A fenti példak is mutatjak, hogy az AdV-ok
allatorvosi és gazdasagi szempontbdl is fontosak lehetnek, de jelentéséglik nem csak ebben
rejlik. A molekularis bioldégiaban modell szervezetekként hasznaljak &ket, olyan fontos
folyamatokat értettek meg tanulmanyozasuk révén, mint pl. a splicing az eukariétaknal. Az
AdV-ok igéretes génterapias és vakcina vektorok is lehetnek (pl. Ramping és mtsai. 2015). A
fent emlitett altalaban szigoru gazdaspecificitasuk és a jelentés szamu gazdaszervezet miatt
fontos alanyai a virusevolucié tanulmanyozasanak is (Benkd és Harrach 2003).

A molekularis biolégiai modszerek fejlédése a virusok kimutatasanak és
jellemzésének a lehet6ségeit is nagyon megvaltoztatta, igy pl. a PCR és a teljes genom
szekvenalas elterjedése is jelentds el6relépéseket hozott (Hess és mtsai. 1999, Jiang és
mtsai. 1999, Meulemans és mtsai. 2001, Wellehan és mtsai. 2004, Hanson és mtsai. 2006).
Az Uj és egyre jobban tokéletesitett modszerek segitségével mar kis mennyiségi mintabadl is
igazolhatd egy-egy virus jelenléte. A viszonylag egyszerlien és altalanosan alkalmazhato
modszerek elterjedése az allatorvosi diagnosztikai eljarasokat is forradalmasitotta,

gyorsabbak és pontosabbak lettek. A legtdbb viruscsoport, igy az AdV-ok esetében is
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rendelkezésre allnak olyan PCR alapu maddszerek, amelyekkel az eddig ismeretlen virusok
jelenlétét is ki tudjuk mutatni. A Wellehan és mtsai. (2004) altal kifejlesztett kétkoros (nested)
PCR-rel, az AdV-ok jol meg6rzétt DNS-polimeraz génjének részleges amplifikaciojan alapuld
modszerrel mind az 6t AdV nemzetség képviseldit ki lehet mutatni.

Az MTA Agrartudomanyi Kutatokézpont Allatorvos-tudomanyi Intézetében miikddé
Osszehasonlité Virologia témacsoport az utdbbi idében tobb AdV és HV jelenlétét igazolta
denevérekbdl (Janoska és mtsai. 2011, Vidovszky és Boldogh 2011, Kohl és mtsai. 2012). A
korabbi vizsgéalatok alapjan tapasztalt magas prevalencia és a denevér-adenovirusok
esetében is meglévd gazdaspecificitds alkalmassa teszi ket arra, hogy a denevérek és
AdV-ok koevolucigjat tanulmanyozzuk. Tovabb noveli e virusok vizsgalatanak jelentéségét
az, hogy valoszinlileg el6fordult mar denevérekrdl tortént gazdavaltas. Az adenovirusok
filogenetikaja, valamint a teljes genomszekvenciaval jellemzett denevér-adenovirusok
(denevér-AdV-2, denevér-AdV-3) genomszervez6dése és a két CAdV legvariabilisabb
régidiban (a korai gének E3 és E4 régidjaban) talalhat6 homolég gének megléte alapjan
feltételezték a CAdV-ok denevér-AdV eredetét (Janoska és mtsai. 2011, Kohl és mtsai.
2012). A CAdV-1 patogenitasa feltehetéen azért olyan magas, mert még nem adaptalodott
az Uj gazdahoz (Kohl és mtsai. 2012). A vizsgalatok soran kapott informaciok segitségiinkre
lehetnek a gazdavéltasok hatterének megvilagitasaban.

Az Eszak-Amerikaban denevérek millidit elpusztito gombafertézés, a fehér-orr
tinetegyittes (WNS) (Blehert és mtsai. 2009), j6 példa ra, hogy mennyire fontos a jelenleg
nem patogén, de potencialisan azz4 valé kérokozdok vizsgalata. A betegséget okoz6 gomba
(Pseudogymnoascus destructans) valészinlleg emberi kdzvetitéssel, Eurépabdl kerult at az
Ujvilagba, és ott rendkivill nagy aranyban okoz letéalis fertézést (Leopardi és mtsai. 2015).
Eurdpa szamos orszagaban el6fordul — koztiik Magyarorszagon is —, de a céliranyos keresés
ellenére sem talaltak elpusztult denevér egyedeket (Wibbelt és mtsai. 2010). Az eurépai
denevérek valoszinileg hosszabb ideje egyutt fejlédtek a gombéaval (koevollcid), és ezért
rezisztencia alakult ki bennik (Puechmaille és mtsai. 2011).

Az els6sorban denevérek tanulmanyozasat célzé tropusi expediciok kivald
lehetdséget nyujtanak arra, hogy a befogott és sok esetben bizonyitépéldanyként begyjtott
allatokon a lehet6 legtobb egyéb vizsgalatot is elvégezziik. E célb6l nemcsak az
ektoparazitdkat, de a késébbiekben részletezett mddokon viruskimutatasra alkalmas
mintékat is gyUjtunk, hogy lehetdleg Uj denevér-virusokat is talaljunk és vizsgalni tudjuk a
diverzitasukat a kildnb6z6 foldrajzi régiokban. Az egyik legjobban tanulméanyozhat6 csoport,
az adenovirusok csaladja kulondsen alkalmas ilyen szempontbdl, mert viszonylag stabilak a
melegebb kornyezetben is, nem feltétlenil igényelnek hitést, mely a nehéz terepi

kordimények kézott nehezen kivitelezhetd.
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2. Irodalmi attekintés

2.1. Denevérek
2.1.1. Az alpesidenevérek (Hypsugo) nemzetsége

A kulsé megjelenés és a fogképletek (2123/3123) hasonlésaga alapjan a Hypsugo
csoport tagjait sokszor a térpedenevérek (Pipistrellus) nemzetségébe soroltak, bar altalaban
alnemkeént elkulonitették a tobbi Pipistellus-tdl (Tate 1942, Ellerman és Morrison-Scott 1951,
Corbet és Hill 1992, Koopman 1994, Bates és Harrison 1997). Egy viszonylag friss, az afrikai
denevérekrdl széld 6sszefoglaldé munkaban is a Pipistrellus ala soroltdk a Hypsugo-kat (a
rokon Neoromicia-val egyutt), mondvan: ,kilsé bélyegek alapjan nem lehetséges e
nemzetségek a Pipistrellus (sensu stricto) genustdél vald elkilonitése” (Happold és Happold
2013). Ezzel szemben tobb olyan kuls6é bélyeget ismerunk, melyek alapjan a két taxon
kulénvalaszthaté (Topal 1969, Horacek és Hanak 1986, Borisenko és Kruskop 2003,
Kruskop 2013). Horacek és Hanak (1986) tobb pénisz-, péniszcsont- és fogazati elkilonité
bélyeget sorol fel, és kdvetkezetesen nemzetségszinten valasztja szét a két csoportot. Az 6
eredményeiket tamasztjak ala a kariologiai- (Volleth és Heller 1994, Volleth és mtsai. 2001),
izoenzim- (Ruedi és Arlettaz 1991), valamint genetikai vizsgalatok (Roehrs és mtsai. 2010)
is. Néhany ezek kozll azt is megallapitotta, hogy a Hypsugo viszonylag tavol all a
Pipistrellus genustol. Simmons (2005) szerint a két nemzetség két kiulon tribusba tartozik a
Vespertilioninae alcsalddon belul (Vespertilionini és Pipistrellini), bar az ott felvazolt
tribushatarok helyességét Roehrs és mtsai. (2010) eredményei nem teljesen tAmasztjak ala.

Ugyan formdlisan nem osztottak fel a Hypsugo nemzetséget, egyes szerz6k
bevezettek kiulénbdz6 ,csoportokat”. Corbet és Hill (1992) az indomalaj Hypsugo-t (melyet a
Pipistrellus egy alnemének tartott) két csoportra osztotta, ,savii-csoport’-ra (négy
alcsoporttal) és ,stenopterus-csoport’ra. A H. pulveratus altaldban egy ©6néllé csoportot
alkotott a ,savii-csoport”-on belll (Hill és Harrison 1987; Corbet és Hill 1992), melyet fekete
vagy majdnem fekete fllek, pofa, illetve vitorlak; nagy (legalabb az 13 bazélis teriletének 2/3-
a) és lateralis nézetben lathaté P2, valamint nagyon sekély vagy hianyzé alsé-nyakszirtcsonti
bemélyedés jellemez. Bar a genetikai eredmények nem tamasztjak ala egyértelmien a
~pulveratus-alcsoport” 6nallésagat, az ilyen, morfolégiai alapu csoportositas praktikus lehet a
tébbi Hypsugo fajtol valo terepi elkilonités soran.

Francis és mtsai. (2010) atfogd barcoding munkajaban ,Hypsugo CMF sp.A” néven
olyan COI szekvenciakat k6zolnek, melyek egy Laoszban és Vietnamban gydijtott leiratlan
taxonhoz tartoznak. A szekvencia-tavolsagok alapjan egyértelmiien megallapithatd volt,
hogy Uj fajrél van szé, a H. pulveratus-hoz hasonlé faj formalis leirasdhoz tébbek kdzott a

londoni Természettudomanyi Mlzeum tipusanyaganak tlizetes atvizsgalasara volt sziikség.
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2.1.2. Atalppéarnas-denevérek (Glischropus) nemzetsége

Huvelykujjon és talpon talalhatd parnak tobb, egyméssal nem kézeli rokonsagban allo
délkelet-azsiai simaorri-denevér nemzetségben is el6fordulnak, igy az Eudiscopus, a
Tylonycteris és a Glischropus genusnal, illetve a Hesperoptenus és a Myotis nemzetségek
egy-egy fajanal. Kilsé megjelenés (koztuk a ful és a fulfed6 alakja, a pofamirigyek, a
sarkantyl és sarkantyUkaréj kulonbségei) (Csorba 2011), fogazati bélyegek (fogképlet:
2123/3123) (Tate 1942, Menu 1985), kromoszémastruktira (Volleth és mtsai. 2001) és
genetikai kilonbségek (Francis és mtsai. 2010) alapjan a Glischropus nemzetség a
Pipistrellus-okhoz all kozel és a Pipistrellini tribusba soroland6é (Simmons 2005). A
Glischropus-ok és Pipistrellus-ok kdzotti f6 kulénbségek a Glischropus fajok hivelykujjan és
labuk talpan megfigyelheté husszinl parnak, illetve a kifelé iranyuld bemélyedés a héatsé
fels6 metszéfogakon (Tate 1942, Corbet és Hill 1992, Koopman 1994, Kruskop 2013). A
megnagyobbodott parnak a szallashely-valasztassal lehetnek 6sszefliiggésben, a legtébb
példanyt bambuszerddk kdzelében fogtak (Lekagul és McNeely 1977, Csorba 2011, Kruskop
2013), de talaltak a bambusz Greges szardban megbuvoé allatokat is (Chasen 1939, Kofron
1994).

A G. bucephalus leirasaig két Glischropus fajrol volt tudomasunk az infomalaj
régiobol — a széles korben elterjedt G. tylopus-rél és a csak Javan eléfordulé G. javanus-rol.
A muzeumokban talalhaté gyljteményi anyag tlzetes vizsgdalata soran kiderllt, hogy a
fontos zoogeografiai barrierként ismert Kra-szorostdl északra [évé G. tylopus példanyok
val6jdban egy (] faj, a G. bucephalus képviseldi. A példanyok vizsgalata arra is ravilagitott,
hogy a G. javanus-nak csak a holotipusa ismert, a tdbbi annak vélt példany pedig val6jaban
G. tylopus vagy éppen Hypsugo (Csorba 2011). A Matschie (1901) leirdsa alapjan
Glischropus nemzetségbe besorolt batjanus pedig a G. tylopus szinonimjanak bizonyult
(Tate 1942, Csorba 2011). A G. bucephalus Csorba, 2011 faj leirasa utan megvizsgalt, a
ZMB gyljteményében talalhaté batjanus holotipus és a harom topotipus is ezt a feltételezést
bizonyitotta, ezért jelenleg harom faj tartozik a Glischropus genusba: a G. tylopus, a G.
javanus és a 2011-ben leirt G. bucephalus.

A szumatrai Bukit Barisan Selatan Nemzeti Parkban végzett intenziv denevérfelméré
munka soran kutatok egy eddig ismeretlen Glischropus faj példanyéat fogtak be (Huang és
mtsai. 2014). Leirasuk alapjan a példany leginkdbb a Maldj-félszigeten lévd Kra-szorostol
északra lévé terlleteken el6forduld Glischropus bucephalus-hoz hasonlit, de taxonomiai
hovatartozasanak meghatadrozasahoz genetikai informéciokra, koponyamorfologiai és
fogazati bélyegek tanulmanyozasara van szikség. A dolgozatban ennek a tudomanyra Uj

denevérfajnak a leirdsat kozoljuk.
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2.1.3. Az egérfulii-denevérek (Myotis) nemzetsége

A Myotis a denevérek rendjének legfajgazdagabb és legelterjedtebb nemzetsége.
Tate (1941) hét alnemre bontotta a genust (Selysius, Isotus, Paramyotis, Chrysopteron,
Myotis, Leuconoe és Rickettia). Findley (1972) a kulsé bélyegeken alapuld numerikus
taxondmiai munkdjdban csak harmat ismert fel (Myotis, Selysius és Leuconoe). Az indomalaj
régidban ez a harom és a Chrysopteron szerepel alnemekként tobb 6sszefoglalé6 munkéban
is (Corbet és Hill 1992, Koopman 1994, Francis 2008). Filogenetikai vizsgalatok azonban azt
bizonyitottak, hogy ezek a széles kdrben ,hasznalt” alnemek parafiletikus csoportok és a
hasonlé morfolégiai bélyegek csak a konvergens evollcié soran alakultak ki a kilonbozé
Okologiai szerepekre (pl. a viz felett vadaszé fajoknak nagy laba stb.) (Ruedi és Mayer 2001,
Kawai és mtsai. 2003, Stadelmann és mtsai. 2004a, 2004b, 2007, Francis és mtsai. 2010,
Ruedi és mtsai. 2013). Jelenleg a Chrysopteron az egyetlen elfogadott alnem (Csorba és
mtsai. 2014).

A M. montivagus-t Dobson irta le Kina Jinnan tartomanyabdl (Dobson 1874) és
viszonylag kis méret (FA 39,2-41,5 mm), kis labfej, kiszorult kozépsd felsé premolaris (P3, a
fogak szdmozéasa a redukcié nélkiili fogazatban elfoglalt sorrendjik alapjan torténik) és a
fogsorban (fogképlet: 21[2-3]3/31[2-3]3) elhelyezkedd k6zéps6 alsé premolaris (p3) jellemzi.
Négy alfajat ismerik jelenleg. Wroughton és Ryley (1913) irta le a M. peytoni (al)fajt az indiai
Kanarabol a masik keét ott el6forduld kislabd” Myotis-nal — a M. mystanicus-nal és a M.
nipalensis-nél — nagyobb méretei alapjan. Thomas (1916) a malajziai M. peytoni-kat
federatus néven alfajként irta le a kisebb méretli alkar, kézkdzépcsontok és hatsé lab
alapjan. Hill (1962) fogazati bélyegek alapjdn mind a M. peytoni-t, mind a M. peytoni
federatus-t szinonimizalta az altala a Selysius alnembe sorolt M. montivagus-szal. A két
korabbi taxon alfaji rangot kapott. Hill és Francis (1984) egy Ujabb alfajt, a M. montivagus
borneoensis-t irta le Bornedrol. A két szerzd azt is megemliti, hogy ez utébbi alfaj a
legnagyobb, mig a Dél-Kinabdl és Eszak-Mianmarbdl szarmazo térzsalak a legkisebb a négy
kozul.

A M. annectans-t eredetileg a Pipistrellus nemzetség tagjaként irtdk le (Dobson 1871)
a hianyzo felsé és als6 k6zépsd premolarisok miatt, de késébb atsoroltak a Myotis genusba
(Topal 1970). Topal (1970) a Zoological Survey of India gyljteményében (ZSI, Kalkutta) lévé
M. annectans holotipus és a M. primula Thomas, 1920 tipus vizsgalatanak eredményeként
utébbit szinonimizalta a M. annectans-szal. Bar a M. annectans-szal ellentétben a M. primula
tipus fogazataban mindharom alsé és felsé premolaris megtalalhatd, a kozépsé premolaris
megléte vagy hidnya a fajon belll valtozhat, ezért nem diagnosztikus bélyeg. Ezt tAmasztja
ala pl. a HNHM 2005.82.8. leltari szamu kambodzsai példany is, melynek fels6 k6zépsé
premolarisa megvan, de az als6é k6zéps6 premolarisa hianyzik. Hill és Thonglongya (1972)

szintén részletes leirassal szolgalnak egy M. annectans példanyrél, melyet a Thai National
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Reference Collection-ben tarolnak és ezt a példanyt is dsszehasonlitottak a M. primula
holotipusaval, melyet szinonimnak tartottak. Mindezek ellenére a M. annectans és a M.
montivagus kulon faji statuszat egyes szerz6k a M. montivagus nagy intraspecifikus
variabilitasa, illetve az ismert példanyok csekély szama miatt megkérdéjelezték (Borisenko
és Kruskop 2003).

A montivagus, peytoni, federatus és primula taxonok (de az annectans nem)
szerepelnek Findley (1972) numerikus taxonémiai munkajaban. O a primula-t a Selysius
alnem muricola-csoportjaba, a montivagus-t a montivagus-csoportba, mig a peytoni-t a
federatus-szal egyltt a peytoni-csoportba sorolta. A két utébbi csoportot a Leuconoe alnem
alcsoportjainak tartotta. A montivagus-t és a peytoni-t két egymastdl tavoli taxonnak vélte,
tovabba megjegyezte, hogy ,a Hill (1962) altal javasolt peytoni és montivagus tarsitds nem
kell6képpen alatamasztott”.

A Myotis montivagus alfajok tipuspéldanyainak kritikus koponyamorfolégiai és
fogazati vizsgéalataval, valamint tobbvaltozos statisztikai modszerekkel sikerilt ezeket az
alfajokat faji rangra emelni. A dolgozatban az 6sszes fajrol szerepel koponyarajz, valamint a
csoporthoz morfolégiailag kozel allé Myotis annectans-rol és a négy Uj fajrél kiegészitett
diagnozist is kdzllnk. A hatarozast segitendd egy karaktermatrix is szerepel a dolgozatban.

A Myotis montivagus fajcsoport revizidja kapcsan tlizetesebben megvizsgaltunk egy
Vietnambol szarmazd gylijteményi anyagot, és 13 viszonylag nagyméretli Myotis példanyt
talaltunk, melyek eddig még ismeretlenek voltak a tudomany szamara. Genetikai és
morfologiai vizsgalatok alapjan a példanyok a Myotis montivagus fajcsoporthoz alinak a
legkdzelebb és megegyeznek a Francis és mtsai. (2010) altal ,Myotis montivagus” néven
kozolt allatokkal. A viszonylag jol definialhatdé morfologiai és genetikai kulénbségek alapjan
ezt a taxont is tudomanyra 0j fajként irtuk le. A csoportban taldlhatd, igen nehezen
hatarozhaté6 kozepes és nagyméretli, de kislabu Myotis-fajok elkllonitésére egy

hatarozokulcsot is 6sszeallitottunk.
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2.2.  Virusok
2.2.1. Az adenovirusok altalanos jellemzése és taxondmigja

Az Adenoviridae csalddba az ICTV Altal elfogadott 6t nemzetség (Mastadenovirus,
Aviadenovirus, Siadenovirus, Atadenovirus és Ichtadenovirus) tartozik (Harrach 2008,
Harrach és mtsai. 2011). Az 6t nemzetségbdl kettében talalhatéak emlés gazdabdl kimutatott
adenovirusok (Mast- és Atadenovirus) és csak egyben (Mastadenovirus) denevér-
adenovirusok. Az Aviadenovirus nemzetség kizarélag madar-adenovirusokat foglal magaba
(Harrach és Kajan 2011). A siadenovirusokat eddig kétéltlekbdl, madarakbdl (Davison és
Harrach 2011, Kovéacs és Benk6 2011), valamint tekn&sbél (Rivera és mtsai. 2009) mutattédk
ki. A legutolsGnak elfogadott Ichtadenovirus nemzetség egyetlen tagja a fehértok (Acipenser
transmontanus) adenovirusa (Kovacs és mtsai. 2003, Benkd és Doszpoly 2011). Csak
emlés-adenovirusok talalhatéak a Mastadenovirus nemzetségben (Mei és mtsai. 2011), ide
tartoznak a denevér-adenovirusok is (Li és mtsai. 2010b, Kohl és mtsai. 2012). Az
atadenovirusoknak (Benkd és Harrach 1998) a madarak (Harrach és mtsai. 1997) és a
pikkelyes hullék (Harrach 2000, Benk& és mtsai. 2002, Wellehan és mtsai. 2004, Papp és
mtsai. 2009) mellett kér6dzék (Dan és mtsai. 1997) és erszényes emldsok (Thomson és
mtsai. 2002) is gazdai lehetnek. Farkas és Gal (2009), illetve Doszpoly és mtsai. (2013)
szarazfoldi tekn6sok kulonb6zé fajaiban mutattak ki adenovirusokat, melyek egy hatodik, az
an. Testadenovirus genus képvisel6inek tinnek.

A koevoluciés elmélet szerint az AdV-ok egyltt evolvalddtak a gazdafajaikkal,
fejlédési vonalaik elagazasai meglehetésen szorosan koévették azok evolucidjat (Benkd és
Harrach 2003). Feltételezések szerint az ichtadenovirusok hal-, az aviadenovirusok madar-,
a mastadenovirusok pedig eml8és-eredetliek. Nagy valdszinliséggel az atadenovirusok a
pikkelyes hll6kkel (a kigydkkal és gyikokkal) egyutt fejlédott vonal, mig a siadenovirusok
eredetét eddig nem sikerUlt kideriteni. Gazdavaltasok kovetkeztében a Si- és Atadenovirus
nemzetség tagjai az eredeti gazdakétol eltérd gerinces osztalyok tagjaiban is el6fordulnak, a
siadenovirusok madarakban, északi leopardbékaban (Rana pipiens) és Forsten teknésében
(Indotestudo forsteni), az atadenovirusok szintén madarakban, valamint kigyokban és
gyikokban, kérédz6kben és a kozonséges rékakuzuban (Trichosurus vulpecula).

Kezdetben az AdV-fert6zottség kimutatasat szeroldgiai vizsgalatokkal végezték. Ez a
modszer alkalmas volt arra, hogy a Mast- és az Aviadenovirus nemzetség tagjait elkilonitsék
egymastol. Az igazi attérést a szekvencia alapu vizsgélatok jelentették. A virusok szekvencia
analizisével nyilvanvalova valt, hogy az AdV-ok csaladja kett6nél tébb nemzetségre
tagolodik (Harrach és mtsai. 1997). 2002-ben az ICTV elfogadta a magyar javaslatot az
Atadenovirus (Benké és Harrach 1998) és a Siadenovirus (Davison és Harrach 2002)
nemzetségek létrehozasara (Benké és mtsai. 2005). Az Uj nemzetségek megalkotasat —

melyek nagyon Kkulonb6z6 gazdaallatok virusait foglaljak magukba — a kilonleges,
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nemzetségen belll egységes genomszervezddes, sajatos szekvencia részletek, valamint

filogenetikai szamitasok eredményei indokoltak és tamasztjak ala (1. abra).

Mastadenovirus (human adenovirus 2)
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Aviadenovirus (fowl adenovirus 1)

0dUTPase plila  pVIl pVI  protease 33K fibert 10 26
1A-C parvo-NS1 52K Il pX hexon 100K 22+‘(p\f|l| fiber2 GAM-1 9 11

e s e —— L —— —a!-r — > E e &
Sng 4mm S l s AR €4
— ' - @1 4

14 NS1 Va2 pol pTP  pTP DBP Uexon 22 20 17 VA
NS1 14'NST' 20A MDV-gp 16

Atadenovirus (ovine adenovirus 7)

LH region
123 pllla  pVIl pVl protease 33K fiber
(E1B 55K) 52K Il pX hexon 100K 22‘K pVII
= mpamm | m—- ) —
<7 4= d— [ <= e Ghben
A—
p32K Iva2 pol pTP [ DBP Uexon 34K E41 5 2
MK 6 4 1
RH region
Siadenovirus (frog adenovirus 1) :
mp- conserved in all genera
hydrophobic plila pVIl pVI protease 33K pVIll fiber =P in more than one genus
sialidase 52K Il pX hexon 100K 22K E3 7
¢ =
i spumpumpy|pummm——p  m——) P m=p ) =D
unigue in the genus
<= S [ < . @ e q g
Va2 pol pTP  pTP DBP Uexon 8 L
10,000 20,000 30,000 40,000
| 1 o] | .

1. &bra. A Mast-, Avi-, At- és Siadenovirus nemzetségek képvisel8inek genomszervezédése

(Harrach és mtsai. 2011 alapjan).

Filogenetikai szamitasok alapjan bizonyitotta valt, hogy az atadenovirusok — melyek
genomjara nagymértéki A+T (adenin és timin szerves béazisok) gazdagsag jellemzb —
legalabb akkora evollciés tavolsagra vannak a mastadenovirusoktdl, mint az
aviadenovirusok. A kacsa 1-es tipusu AdV-a (EDSV), a régen ,2. alcsoport-beli”
szarvasmarha-AdV-oknak nevezett bovin adenovirusokkal (BAdV-4, BAdV-5, BAdV-6,
BAdV-7 és BAdV-8) bizonyult nagyon hasonlénak (Harrach és mtsai. 1997), majd kés&bb
szamos pikkelyes hillé (Benké és mtsai. 2002, Farkas és mtsai. 2002, Wellehan és mtsai.

2004, Papp és mtsai. 2009) és a kézénséges rokakuzu AdV-ai is (Thomson és mtsai. 2002)
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az atadenovirusok kozé keriltek. A negyedik nemzetséget (Siadenovirus) a tébbi ismert
madar-adenovirustol nagyon eltéré pulyka-AdV-3 (THEV) és a vele nagyon hasonlonak talélt
béka-adenovirus (Davison és mtsai. 2000) szdméara alakitottak meg. Nevét egy csupan az
ebbe a nemzetségbe tartoz6 adenovirusokban megtalélhaté szialidaz-gén homolégrol kapta,
amit a béka-AdV genomjanak elemzése kapcsan irtak le elészor. Kés6bb egyre tébb
madarfajban (Zsivanovits és mtsai. 2006, Wellehan és mtsai. 2009, Kovéacs és mtsai. 2010,
Park és mtsai. 2012), s6t a Forsten tekn&sében is (Rivera és mtsai. 2009) talaltak

siadenovirusokat.

2.2.2. A denevérek mint virusgazdak

Az 1990-es évekig nem forditottak kilondsebb figyelmet a denevérekben talalhaté
virusok tanulmanyozasara. Ez aldl kivételt képez a veszettség, mely betegséget az
emberiség mar tébb mint 4000 éve ismeri. A veszettség virusaval sok mas allatcsoport
mellett a denevérek is fert6z6dhetnek. A Rhabdoviridae csaladba tartozé 15 virus kézil 13
talalhat6 meg denevérekben (Banyard és mtsai. 2014). Ezek kodzé tartozik a veszettség
virusa (RABV), mely a legtdbb human fertézésért felelds, és az egész Foldon eléfordul. A
denevérekben eléforduldk kozil afrikai elterjedési a Lagos denevér-virus (LBV), a Shimoni
denevér-virus (SHIBV) és a Duvenhage virus (DUVV); eurdzsiai az eur6pai denever-
veszettségvirus 1 (EBLV-1), az eurOpai denevér-veszettségvirus 2 (EBLV-2), a Bokeloh
denevér-veszettségvirus (BBLV), az Aravan virus (ARAV), az Irkut virus (IRKV), a Khujand
virus (KHUV), a nyugat-kaukazusi denevér-virust (WCBV) és a Lleida denevér-
veszettségvirus (LLEBV). Egyetlen ausztral-azsiai elterjedési ismert, az ausztraliai denevér-
veszettségvirus (ABLV). Habar a human esetek tdbbségét denevér vagy a denevér-
veszettségekhez kozeli veszettségvirus okozza, az évi mintegy 55.000 fert6zés tobbsége
nem denevértdl szarmazik (Knobel és mtsai. 2005). Problémat legféképp az amerikai
kontinensen (Dél- és Kozép-Amerikaban) el6forduld hartyasorra-denevérfélék harom faja
(Diphylla ecaudata, Diaemus youngi és Desmodus rotundus) okoz, kézllik is elsésorban a
ré6t vérszopddenevér (Desmodus rotundus) felelés emberek és allatok fertézéséért.
Eurdpaban szamos denevérfajban mutattak ki kilonb6z6 veszettségvirusokat (Van der Poel
és mtsai. 2006), melyek legjellemz6bb gazdaja a kdézdnséges késeidenevér (Eptesicus
serotinus). Hazénkban tobb esetben talaltak veszett denevért, mindkét publikélt esetben
kd6zdnséges késeidenevér volt fertézott, human fertézés nem toértént (Molnér és mtsai. 2009).

Az els6 Ebola jarvanyok 1976-ban tortek ki Szudanban és Zairében (Bennett és
Brown 1995). A fertézés vérzéses lazzal jar és emberek kozotti érintkezéssel terjed. A
haldlozasi rata igen magas, 50-90% kdzotti (WHO International Study Team 1978a,b, Baron
és mtsai. 1983). Az ismétléd6é sulyos jarvanyok hatédsara megindult intenziv kutatasok

ellenére sokdig nem tudtédk, hogy mik a virus természetes rezervoarjai (Pourrut és mtsai.
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2005). 2005 végeén jelent meg az elsé olyan publikacié, mely a 2001-es gaboni és a 2005-6s
kongoi jarvany korzetébdl gydjtott allatok vizsgalatanak eredményeit taglalta. A kutatok 1030
allat mintainak vizsgalata soran harom denevérfajban is talaltak Ebola specifikus
immunoglobulint (IgG) (Leroy és mtsai. 2005). A virust PCR-es szlréssel is keresték,
azonban ezzel a mddszerrel csak olyan allatokban talaltak meg, amelyek nem mutattak
immunreakciét. Az 1gG-pozitiv egyedekbdl viszont PCR-rel nem volt kimutathaté a virus
jelenléte. E jelenségnek valészinlileg az lehet az oka, hogy a PCR-pozitiv egyedek csak
nemrég fert6z6dtek meg a virussal és nem fejl6dott még ki detektalhaté immunvalasz (Leroy
és mtsai. 2005). Afrikaban és Azsiaban gyakori szokas a vadonban elejtett allatok — koztiik a
denevérek — hisanak a fogyasztasa (Mickleburgh és mtsai. 2009). Ez komoly fertézési forras
lehet, igy a virushordozo6 allatokkal érintkez6 emberek is megfert6z6dhetnek a virussal
(Leroy és mtsai. 2009). Tovabb noévelik a virusjarvanyok kialakuldsanak esélyét a nem
megfeleld higiéniai korilmények és pl. a temetkezési szokasok (testi kontaktus a halottal).
2014-2015-ben zajlott le az eddigi legnagyobb Ebola jarvany, mely 2014 marciusaban indult
Guineabdl (Baize és mtsai. 2014), és amelyben 28.638 ember fert6z6dott és 11.316 hunyt el
(2016. januar 17-én kiadott WHO jelentés szerint). A virust az Afrikaban megfert6z6dott
emberek (jellemzden apoldk, orvosok) a vilag tébb kontinensére is behurcoltak, ott azonban
sikerrel fékezték meg a jarvanyok kialakulasat.

A SARS 2002-ben terjedt el a vilagban, tébb mint 8.000 haldlos megbetegedést
okozva. A Coronaviridae csaladba tartozé virus Dél-Kinabdl szarmazik és sulyos légz6szervi
fert6zést okoz, mely féleg az id6sebb korosztalyra veszélyes. Tobb kutatas is sikerrel jart
SARS-hoz hasonlé coronavirusok denevérekbdl valdé kimutatasaban (pl. Lau és mtsai. 2005,
Tang és mtsai. 2006, Woo és mtsai. 2006). A rezervoarok valdszinlileg denevérek lehetnek,
amelyeket cibetmacskak, nyestkutyak és mas allatok fogyasztanak el. A bennik kialakul6 Uj
virustorzsek fertézhetik meg az embert, mivel ezek az allatok is kedvelt csemegéi az azsiai
piacoknak (Song és mtsai. 2005). Eurépaban is szamos denevérfajpban talaltak
coronavirusokat (Gloza-Rausch és mtsai. 2008, Drexler és mtsai. 2010, Kemenesi és mtsai.
2014a). Napjainkban a MERS coronavirus okoz problémat elsésorban a Kozel-Keleten, de
jelentettek jarvanyt Dél-Koredbdl is. Eddig dsszesen 1632 MERS fert6zést észleltek 26
orszagban, melyek kozil 587 volt fatalis (2016. januar 26-an kiadott WHO jelentés szerint).

1994-ben Ausztralidban okozott elészor légzészervi megbetegedéseket egy virus,
mely késébb még ugyanabban az évben, majd 1999-ben, valamint 2004-ben is felbukkant
(Murray és mtsai. 1995, Selvey és mtsai. 1995, Hooper és mtsai. 1996, Rogers és mtsai.
1996, O’'Sullivan és mtsai. 1997, Field és mtsai. 2000). Lovakat és embereket is
megfert6zott, azonban csak egy emberi aldozatot kdvetelt. A virus a Paramyxoviridae csalad
Henipavirus nemzetségébe tartozik és szamos Pteropus denevérfaj a rezervoarjanak

tekinthet6. Szintén ebbe a nemzetségbe tartozik a Nipah virus, melyet el6szér 1999-ben
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észleltek Malajzidban és Szingapurban. Sertéseket és embereket is megfertézott a virus,
hatalmas gazdaséagi karokat okozva a kényszervagasok miatt. A 265 human fertézésbdl 105
volt halalos (Centers for Disease Control and Prevention 1999a,b, Chua és mtsai. 1999,
Chua és mtsai. 2000, Goh és mtsai. 2000). A virust — a Hendra virushoz valé hasonléséaga
miatt — elsésorban denevérekben keresték, és sikerult is bizonyitani, hogy természetes
gazdaik Délkelet-Azsiaban el6forduléd repiilékutya fajok (Johara és mtsai. 2001, Chua és
mtsai. 2002).

Az intenziv kutatasoknak kdszonhet6en sok egyéb — egyes esetekben emberre is
veszélyes — virust talaltak denevérekben és a tovabbiakban is kilonos figyelem iranyul a
denevérek virusrezervoar szerepére (pl. Calisher és mtsai. 2006, Halpin és mtsai. 2007,
Turmelle és Olival 2009, Wang 2009, Luis és mtsai. 2013, Smith és Wang 2013, Kohl és
Kurth 2014, O’Shea és mtsai. 2014, Plowright és mtsai. 2015).

2.2.3. Adenovirusok denevérekben

Az els6 denevér-AdV-t a Japanban endemikus Ryukyu repllékutyabdl (Pteropus
dasymallus yayeyamae) mutattdk ki (Maeda és mtsai. 2008). A kutatok egyetlen példany
annak ellenére, hogy bakteridlis fertézést nem észleltek. PCR utan a felerésitett szakasz
szekvenalasaval megallapitottak, hogy a sejtek lekerekedését egy Uj AdV (bat adenovirus 1)
okozza, mely a mastadenovirusok kozé tartozik (Maeda és mtsai. 2008).

Német kutaték 55, a simaorru-denevérek kozé tartoz6 példanyt vizsgaltak meg,
melyeket denevér-menhelyekrél gyljtéttek be. A 12 vizsgalt denevérfaj kézil harom
k6zbnséges torpedenevérben (Pipistrellus pipistrellus) talaltak AdV-t (bat adenovirus 2),
melyet izolalniuk is sikerllt. Az allatokat mar betegen szallitottak be a menhelyre, és mas
kérokozét nem talaltak benndk, igy valoszinlsithetéen az AdV-t6l pusztultak el (Sonntag és
mtsai. 2009). A denevér-AdV-2 telijes genomjat sikerilt szekvenalni, a genomszervezédését
értelmezni, és részletes filogenetikai szamitdsokkal megallapitottdk, hogy monofiletikus a
késbbbiekben emlitésre kerlil6 denevér-AdV-3-mal, illetve a canin AdV-1 és canin AdV-2-vel
(Kohl és mtsai. 2012). A denevér-adenovirusok és canin AdV-ok legvariabilisabb, E3 és E4
régiodiban talalt megegyez6 genomszervezdédés valdszinUsiti, hogy a canin AdV-ok
gazdavaltas utjan kerilhettek at kutyaba és mas ragadozéokba (Carnivora) a denevérekrol
(Kohl és mtsai. 2012).

Li és mtsai. (2010a) az USA két allamaban (Kalifornia és Texas) gyuUjtott
denevérguanobdl szarmazé mintak ,deep” szekvenalasaval probéltak minél tébb virust
kimutatni. A szekvencidk 34%-a (Kalifornia) és 58%-a (Texas) bizonyult eukariotakat fert6z4
virus eredetlinek, melyek nagy része a denevérek taplalékat jelent6 rovarok virusai voltak

(Dicistroviridae, Iflaviridae, Tetraviridae és Nodaviridae csaladok, illetve a Densovirinae
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alcsalad tagjai). A masodik legnagyobb csoportot névényi- és gomba-virusok szekvenciai
alkottak, elsésorban a Luteoviridae, Secoviridae, Tymoviridae és Partitiviridae csaladokbol
és a Sobemovirus nemzetségbél. Denevéreket aktivan fert6zd virusokat a kovetkezd
csaladokbdl talaltak: Parvoviridae, Circoviridae, Picornaviridae, Poxviridae, Astroviridae,
Coronaviridae, illetve Adenoviridae. A modszer jellegébdl adédoan a kapott AdV szekvenciak
(az 6sszes denevéreket fert6zd virusok szekvencidjanak is csak 1%-a) nagyon rovidek
voltak, ezért nem voltak alkalmasak Uj denevér-AdV leirasara (Li és mtsai. 2010a).

Kinai kutaték 19 denevérfajtél szarmazé 350 Urilékminta PCR-es sziirése soran 6t
denevérfajpan (Hipposideros armiger, Myotis horsfieldii, M. ricketti, Myotis spp. és
Scotophilus kuhlii) 28 AdV-pozitiv mintat taldltak. A prevalencia viszonylag magas volt
(6,25% H. armiger — akar 40% M. ricketti esetében). A M. ricketti-b6l szarmazo virust vese
sejtvonalon sikeresen izolaltdk (bat adenovirus 3) és szinte a teljes genomjat sikerilt
feltérképezni (az ismétlddé genomvégeket (ITR) csak évekkel késébb hataroztak meg). Az Uj
virus a térzsfan a canin AdV-okhoz éll a legk6zelebb (Li és mtsai. 2010b).

Német kutatok harom éven keresztil (2008-2010) monitoroztdk egy csaladi haz
padlasan él6 kozonséges denevér (Myotis myotis) szllékolonia virusainak el6fordulasi
intenzitasat. Egy coronavirust, hat astrovirust és egy Uj AdV-t talaltak és vizsgaltak. A két
RNS virusnal talaltak, az AdV-nal viszont nem taldltak véltozast a prevalencidban. A
legmagasabb prevalenciat az RNS virusok esetében a 2010-es évben talaltak, de ekkor volt
a legeredményesebb a kélykezés is, ezért valdszinlileg a vizsgalt virusok nincsenek negativ
hatassal a denevérekre (Drexler és mtsai. 2011).

Magyarorszagrol az elsé AdV-okat Janoska és mtsai. (2011) kozolték. A vizsgalat
soran dsszesen 57 mintat dolgoztak fel, melyek kozil hat a Budapesti Allat- és Névénykertbe
kerGlt sérilt allat volt (harom r6t koraidenevér (Nyctalus noctula), két kdzonséges
késeidenevér (Eptesicus serotinus) és egy fehértorkl denevér (Vespertilio murinus)), illetve
harom nagy patkésdenevérbél (Rhinolophus ferrumequinum) szarmazé Grllékminta. Az
emlitett 6shonos allatok mellett 43 nilusi repllékutya (Rousettus aegyptiacus) és 6t Lyle
repuléréka (Pteropus lylei) mintat vizsgaltak. Két Uj AdV-t sikerilt azonositani, az egyiket két
nagy patkésdenevér guandjabdl, a masikat pedig egy rét koraidenevér belsé szerveibdl.
Ahogy a korabbiak is, az altaluk kimutatott AdV-ok is a mastadenovirusok kozé tartoznak
(J&noska és mtsai. 2011).

Vidovszky és Boldogh (2011) tovabbi két uj AdV-t talalt az Aggteleki Nemzeti Park és
kornyékén gyljtétt denevér guand mintakban. A két Uj AdV két ujabb denevérfaj, a kis
patkésdenevér (Rhinolophus hipposideros) és a szirke hosszufili-denevér (Plecotus

austriacus) AdV-fert6zottségét bizonyitotta (Vidovszky és Boldogh 2011).
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3. Célkitliizések

A disszertacio elkészitése soran célom volt:

1. A Hypsugo nemzetség kils6é-, koponya- és fogazati-, valamint péniszcsont-bélyegek

alapjan val6 definidlasa a Pipistrellus genustél val6 konnyebb elkildnithetéség
érdekében. A Hypsugo pulveratus faj atfogé anatomiai jellemzése, illetve koponya-,

fogazati-, valamint genetikai informaciok alapjan az Uj Hypsugo faj leirasa.

A Szumatrarél (Indonézia) szarmaz6 példany alapjan az Uj Glischropus faj taxondmiai

besorolasa, valamint filogenetikai viszonyainak elemzése.

A Myotis montivagus fajcsoport taxondmiai viszonyainak rendezése, a négy alfaj faji
rangra emelése, valamint Kkiegészitett diagndzisokban a fajokrél jelenleg
rendelkezéslinkre all6 informaciok Osszegzése. A vietnami példanyok alapjan leirt Uj

Myotis taxonémiai viszonyainak elemzése koponya- és fogazati bélyegek alapjan.

Uj adenovirusok kimutatdsa Namibiabol, a Kongdéi Demokratikus Koéztarsasaghbol,
Vietndmbol és Mexikobdl. A megtalalt virusok részleges genetikai jellemzése.

Az (j virusok filogenetikai jellemzése, a jelenleg ismert mastadenovirusok torzsfajanak

elkészitése.

23



4. Anyag és modszer

4.1. Denevérek
4.1.1. Terepi vizsgélatok

A kutatdsainkban vizsgalt denevérek a Magyar Természettudomanyi Mulzeum
Emlésgyljteményébe egyuttmikoédések keretében, feldolgozasra eljuttatott példanyok
voltak. Az 6sszehasonlitdsok soran a vizsgalatokba belevettiink altalunk terepen gydjtott
példanyokat is. A terepi gyUjtések soran kilénb6zé méretli fliggdnyhaldkat és hurcsapdakat
alkalmaztunk. Utébbi moédszer elénye, hogy az érzékenyebb hallassal rendelkezé fajokat is
hatékonyan lehet veliik megfogni.

A denevéreket a Sikes és mtsai. (2011) altal rogzitett iranyelveknek megfeleléen
kezeltik. A denevérek alkarjat és tomegét a megfogasat kovetéen toldmérével mértik le, az
él6 allatokrol fotokat készitettiink, majd repsatorban régzitettik az ultrahangjukat. A bizonyito
példanyként a gyljteményben elhelyezni kivant példanyokat kloroformmal altattuk el. A
szOvetmintakat vagy mellizombdl vagy a nyelv kivagasaval nyertiik. A mintdkat 96%-0s vagy
abszolit etanolban taroltuk. A denevér egyedeket formalinos kezelés, valamint a koponyak

kipreparalasa utan 70%-o0s etanolban taroltuk.

4.1.2. Morfometria

A kils6 méretek felvétele él6 vagy folyadékos preparatumokrol tértént digitalis
tolémérével, 0,1 mm-es pontossaggal. A koponya és fogazati méretek felvételét
sztereomikroszkoppal és digitalis tolomérével, 0,01 mm-es pontossdggal végeztik. Az
0sszehasonlitdsoknal mindig az egyes fogak korondjanak abszolit magasséagat vettik
figyelembe.

Hill (1962) és Corbet és Hill (1992) a foramen anteorbitale széles vagy keskeny
elvalasztasa alapjan kulonitették el a M. montivagus-t a M. annectans-tol, de nem definialtak
a mérési pontok pontos helyét, illetve méreteket sem kodzdltek. Az ,anteorbitélis hid” (AOB, a
tavolsag a foramen anteorbitale és az orbita koz6tt) elllsé mérési pontja evidens (foramen
infraorbitale), de a hatulsé korabbi munkakban nem egyértelmiien volt meghatarozva. Két
foramen is nyilik az orbitardl, de a lathatésaguk variabilis: az egyik a foramen lacrymale, a
masik a canalis infraorbitalis kaudalis nyilasa. A jaromiv elilsé pereme mindkettét elérheti és
a taxontdl, a példany koratdél fiiggéen kilonbdzéképpen fejlédhet ki. Az AOB hatuls6 mérési
pontja ezért pontos definiciot igényel. Mi a foramen infraorbitale és a foramen lacrymale

pontokat jeldlttik ki, mint az AOB két mérési helyét (2. abra).
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2. 4bra. Az AOB mérési pontjai.

4.1.3. Osszehasonlit6 anyag
A kllénbdzé nemzetségek taxonOmiai-szisztematikai feldolgozasa soran az alabbi
0sszehasonlité anyagot hasznaltuk.

Hypsugo anthonyi: Mianmar — AMNH 114849 (holotipus). H. cadornae: India
(Pashok) — BM(NH) 16.3.25.6 (holotipus). H. imbricatus: Indonézia (Java) — BM(NH)
79.11.21.108 (holotipus). H. joffrei: Mianmar — BM(NH) 88.12.1.37 (holotipus). H. kitcheneri:
Borne6 — BM(NH) 10.4.5.55 (holotipus). H. lophurus: Mianmar — BM(NH) 14.12.1.6
(holotipus). H. macrotis: Indonézia (Szumétra) — RMNH 35469-35471 (szlntipus). H.
pulveratus: Kina (Fucsien) — BM(NH) 70.7.18.12 (holotipus), 8.8.11.7-8.8.11.11, 94.9.1.18;
Kina (Guangdong) — BM(NH) 92.2.1.21; Kina (Hongkong) — BM(NH) 79.902, 79.903, 90.342;
Laosz — BM(NH) 98.124, 98.125, 98.126, ROM 106497, 110648, 110653, 110685, 110686,
110687, 110689, 110493, 110494; Mianmar — BM(NH) 14.78.63, HZM 11.35912, 11.35913,
13.36083, 14.36084, 15.36085, 16.39990, 17.39992, 7.34986; Thaifdld — BM(NH): 78.2362,
78.2363; Vietnam — BM(NH) 1997.330, 1997.331, HNHM 2014.3.1., HZM 1.30705, 2.30701,
3.32160, 4.32161, 6.32762, IEBR PM002, M-1610. H. vordermanni: Indonézia (Borned) —
RMNH 35570 (holotipus).

G. bucephalus: Kambodzsa — HNHM 2006.34.49. (holotipus), BM(NH) 2006.545,
HNHM 2005.82.5., 2006.34.37., 2006.34.45., 2006.34.46., 2006.34.48., HZM 1.39552 (az
dsszes paratipus); Thaiféld — PSU 2005.206; Vietnam — HNHM 22859, 2012.30.28., IEBR
BLO4, CT25, CT26, PL47, PM22, VC36. G. javanus: Indonézia (Java) — RMNH 15323
(holotipus). G. tylopus: Borne6 — BM(NH) 70.2.10.2 (holotipus), 0.7.29.10, 10.4.5.67,
10.4.5.68, 10.4.5.69, 10.4.5.70, 7.1.1.406, 85.96, 85.915, 95.11.5.4, 95.11.5.4x, MNHN
1959-216A, 1959-216B, MZB 26465, RMNH 32603, 32605, 32606, 32607, 32608, 32677,

25



ZMA 19904; Malajzia — MHNG 1701.077, 1701.078, 1970.063, MNHN 1983-1681; Indonézia
(Maluku-szigetek) — ZMB 85513 (batjanus holotipus), 67649, 67651, 67652 (az 0sszes
batjanus topotipus); Indonézia (Szumatra) — HZM 1.12850, 2.12851, MHNG 1481.072,
NHMW 39917, 39918, 39919, RMNH 30266, 30267, 30268; Thaifold — HNHM 2009.52.1.,
PSU 2005.176.

Myotis annectans: India (Nyugat-Bengél) — BM(NH) 16.3.25.30 (primula holotipus),
BM(NH) 20.7.27.2, 20.7.27.3; Kambodzsa — HZM 1.32758; HNHM 2005.82.8.; Thaifold —
BM(NH) 78.2355; Vietnam — HNHM 2008.23.10. Myotis altarium: Kina — BM(NH) 11.2.1.9
(holotipus), BM(NH) 11.2.1.7, 11.2.1.8, 11.2.1.11, 11.2.1.12, HNHM 2011.13.3. Myotis ater:
Indonézia — ZMB 2956 (szlntipus); Kambodzsa — HZM 10.324188; Vietnam — HNHM
2008.23.13, 2008.23.14., IEBR PL16, PL18. Myotis borneoensis: Malajzia (Sabah) — BM(NH)
83.349 (holotipus), BM(NH) 83.345, 83.346, 83.347, 83.348, 83.350, 83.74. Myotis
chinensis: Vietham — HNHM 93.55.1., 93.55.2., 99.3.1. Myotis csorbai: Nepal — HNHM
97.2.4. (holotipus). Myotis federatus: Malajzia (Malgj-félsziget) — BM(NH) 16.4.20.5
(holotipus), HNHM 98.14.31. Myotis fimbriatus: Kina — ZMB 4148 (holotipus). Myotis
formosus: Nepal — HNHM 98.8.22. Myotis frater: Kina — AMNH 48039 (holotipus). Myotis
hasseltii: Indonézia — ZMB 66930 (topotipus). Myotis hermani: Indonézia — BM(NH)
23.1.2.13 (holotipus). Myotis horsfieldii: Indonézia — ZMB 2558 (szlntipus). Myotis longipes:
India — HNHM 92.104.45., 92.104.46., 92.104.47. 92.104.48. Myotis macrotarsus: Fulop-
szigetek — MNHN 1977-557. Myotis montivagus: Kina — BM(NH) 76.3.10.5 (holotipus);
Mianmar — BM(NH) 32.11.1.4, 32.11.1.5. Myotis muricola: Nepal — BM(NH) 45.1.8.143
(holotipus). Myotis pequinius: Kina — BM(NH) 8.8.7.2 (holotipus), BM(NH) 8.8.7.3, 26.2.3.4.
Myotis peytoni: India — BM(NH) 12.8.25.1 (holotipus), BM(NH) 12.11.28.55, 12.11.28.56,
12.11.28.57, 12.11.28.58, 12.11.28.59, 12.11.28.60, 12.11.28.61; HZM 3.36354, 4.36355.
Myotis pilosus: Kina — HNHM 2005.40.3. Myotis pruinosus: Japan — NSMT 14842
(holotipus), NSMT 28245. Myotis ridleyi: Malajzia — BM(NH) 98.3.13.6. Myotis rosseti:
Kambodzsa — RMNH 19629 (holotipus). Myotis sicarius: India — BNHS 3784; Nepal —
BM(NH) 23.1.9.4, 23.1.9.5, BNHS 3783, CDZTU BAT24, BAT25, HZM 1.16284, ZMMU
164493-164495, ZSI 17429; India (Szikkim) — BM(NH) 91.10.7.56 (holotipus). Myotis
siligorensis: India — BM(NH) 79.11.21.125 (holotipus). Myotis taiwanensis: Tajvan — HNHM
2005.65.43. Myotis yanbarensis: Japan — NSMT 31306 (holotipus).

4.1.4. Statisztika

Az Osszes statisztikai elemzést (leird statisztika, dontési fa) az R program
segitségével (R Core Team 2014) veégeztuk. A fékomponens analizishez (PCA) a
FactoMineR 1.25 (Lé és mtsai. 2008), a dontési fa elkészitéséhez a party (Hothorn és mtsai.

2006) kiegészitét hasznaltuk.
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4.1.5. Genetika

A viszonylag j6 minéségi (terepen vett) szovetmintakbol a QIAGEN DNeasy Blood &
Tissue Kit (Qiagen), mig a rosszabb minéségl, degradaldodott (70%-os alkoholban, hosszu
idén at tarolt muzeumi példanyokbdl vett izom vagy maj) mintakbdl a QIAGEN QIAamp DNA
Micro Kit (Qiagen) segitségével vontuk ki a DNS-t, a gyart6 javaslatainak megfeleléen.

A vizsgalatokat olyan génszakaszokkal végeztik, melyekbdl az 6sszehasonlitashoz
kell6 szamu szekvencia mar rendelkezésre allt, igy csoportonként eltéréen, vagy a citokrém
b (cyt b) vagy a citokrdm c oxidaz | (COI) mitokondrialis szakaszokat vizsgaltuk. A kb. 657 bp
hosszusdgu COI szakasz felerésitéséhez a VF1d és VR1d, mig a kb. 1140 bp hosszusagu

cyt b szakasz felsokszorositdsahoz a Molcit-F és cytB-H primereket hasznaltuk (1. tablazat).

1. tablazat. A denevérek filogenetikai vizsgalatahoz hasznalt primerek.

gén primernév primer szekvencigja irodalom
COl  Molcit-F 5-AATGACATGAAAAATCACCGTTGT-3 Ibanez és mtsai. 2006
Weyeneth és mtsai.
COIl  cytB-H 5-CTTTTCTGGTTTACAAGACCAG-3’ 2008
Ivanova és mtsai.
cytb VF1d 5-TTCTCAACCAACCACAARGAYATYGG-3 2007
Ivanova és mtsai.
cytb VR1d 5-TAGACTTCTGGGTGGCCRAARAAYCA-3’

2007

A PCR reakcidkat 25 ul-ben végeztik, mely reakciéelegy 20 ng DNS templatot, 1-1 pl
primert (10 mM), 9,5 pl steril Milli-Q vizet és 12,5 pyl DreamTaq Green PCR Master Mixet
(Thermo Fisher Scientific) tartalmazott. A két kilonbdzd szakasz felsokszorositasara

kilénb6zb PCR protokollokat alkalmaztunk (2. tablazat).

2. tabl4zat. PCR programok a COI és a cyt b szakasz felsokszorozaséra.

COl cytb

kezdeti denaturaci6 | 94 °C 1 perc 94 °C 3 perc
denaturacié 94°C 30mp
primer tapadas 50°C 40mp 5 ciklus

o 94°C 45mp
szintézis 72°C 1 perc .
5 — 5i5C 58 °C 1,5 perc 40 ciklus

enaturacio °

_ 30 mpc _ 72°C 1,5 perc
primer tapadas 55°C 40 mp 35 ciklus
szintézis 72°C 1 perc
végso szintézis 72 °C 10 perc 72 °C 10 perc

27



4.1.6. Filogenetikai szamitasok

A Glischropus példanyok cyt b szekvenciait (GenBank szamok: KR612331-
KR612333) méas Glischropus, Pipistrellus, Nyctalus és kulcsoportként Tylonycteris robustula
szekvencidkkal illesztettik (3. tablazat). A szekvenciakat 404 bp hosszuségura réviditettik,
mivel a GenBankban elérhetd, a tipuslel6helyrél szarmazé G. tylopus cyt b szekvenciaja
csak ilyen hosszUsagu volt. A filogenetikai fat Maximum Likelihood (ML) modszerrel, a
Hasegawa-Kishino-Yano modell (Hasegawa és mtsai. 1985) alapjan, G+l paraméterekkel
végeztik. A bootstrap szamitashoz 500 mintavétel tortént. A paros szekvenciatavolsagokat a
Kimura-2 paraméter modellel szamoltuk (Kimura 1980). Az illesztést és az elemzéseket a
MEGA 6 programban végeztik (Tamura és mtsai. 2013).

3. tdblazat. A Glischropus aquilus n. sp. leirAsahoz hasznalt szekvenciak.

faj leltari szam szarmazas GenBank # forras
Glischropus aquilus n. sp. MZB 35030 Szumatra KR612333 a
Glischropus bucephalus ~ HNHM 2004.34.37. Kambodzsa KR612331 a
Glischropus bucephalus  HNHM 2004.34.45. Kambodzsa KR612332 a
Glischropus tylopus TTU 108229 Sabah, Malajzia EU521632 b
Glischropus tylopus MHNG 1970.063  Selangor, Malajzia  JX570898 c
Nyctalus lasiopterus EBD C-2306 Spanyolorszag JX570900 c
Nyctalus leisleri MHNG 1956.071 Svajc JX570901 C
Nyctalus noctula MHNG 1807.050 Gorogorszag JX570902 c
Nyctalus plancyi FMNH 188236 Fulop-szigetek JX570905 c
Nyctalus plancyi FMNH 193512 Fulop-szigetek JX570904 c
Nyctalus plancyi FMNH 193511 Fulop-szigetek JX570903 c
Nyctalus plancyi Kina DQ435073 d
Pipistrellus abramus Japan AB085739 e
Pipistrellus abramus Kina JX465352 f
Pipistrellus cf. javanicus FMNH 194729 Fulop-szigetek JX570908 c
Pipistrellus cf. javanicus FMNH 191321 Fulop-szigetek JX570896 c
Pipistrellus cf. javanicus FMNH 167237 Fulop-szigetek JX570909 c
Pipistrellus cf. javanicus Tajvan AJ504447 g
Pipistrellus kuhlii MHNG 1807.54 Gorbgorszag AJ504444 g
Pipistrellus kuhlii PB 1686 Iran AJ504445 g
Pipistrellus nathusii MHNG 1806.10 Svéjc AJ504446 g
Pipistrellus pipistrellus MHNG 1807.52 Gorogorszag AJ504443 g
Pipistrellus pygmaeus MHNG 1807.90 Ciprus AJ504442 g
Tylonycteris robustula TTU 108386 Malajzia EU521635 b

Roviditések: a — jelen tanulmany; b — Khan és mtsai. 2008; ¢ — Heaney és mtsai. 2012; d —
Thabah és mtsai. 2012; e — Sakai és mtsai. 2003; f — Guo és mtsai. 2013; g — Stadelmann és
mtsai. 2004a.
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4.2.  Virusok
4.2.1. Mintak eredete, mintavételezés

A vizsgélatba Namibidbdl, a Kongb6i Demokratikus Koztarsasagbdl (tovabbiakban
Kong0), Vietnambdl és Mexikobdl szarmazdé mintakat vontunk be. A mintak gyljtése
els6sorban mas vizsgélatok miatt befogott denevérektdl tortént. A denevéreket befogés utan
10-15 percre jol szell6z8, steril papirzsakba tettik és az Uritett guanot steril csipesz
segitségével Namibiaban és Kongdban steril, Ures 1,5 ml-es cs6be, mig Viethamban és
Mexikéban 500 pyl RNAlater-t (Thermo Fisher Scientific) tartalmazé 1,5 ml-es csébe tettik. A
mintakat terepen nem hitottik, de évtuk a fénytél és a nagy melegtdl.

A mintak behozatala a Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal Allat-egészségiigyi

és Allatvédelmi lgazgatdsaganak engedélyével tortént.

4.2.2. A mintak feltarasa, PCR és DNS szekvenalas

A namibiai és kongoi guané mintdkat E.Z.N.A. Stool DNA Kittel (Omega Bio-Tek),
mig a vietnami és mexikéi mintdkat az RNS kivonasara is alkalmas GeneJET Viral DNA/RNA
Purification Kittel (Thermo Fisher Scientific) dolgoztuk fel.

A mintak szlirését olyan mddszerrel kellett végezni, amely minden széba joheté AdV
szekvenciat felerdsit. Erre un. ,nested” (kétkords) PCR eljarast alkalmaztunk, mely egy jol
meg06rzott gén, a DNS-fliggé DNS-polimeraz (pol) egy szakaszat er6siti fel. Két kiilsé és két
belsé primert hasznéltunk (Wellehan és mtsai. 2004). Az ersen ,degeneralt” primerek

szekvencigjat a 4. tablazat tartalmazza.

4. tablazat. Az adenovirusok kimutataséra hasznalt primerek.

primernév primer szekvencigja

kulsé FW poloutfo 5-TNMGNGGNGGNMGNTGYTAYCC-3’

kilsé RE poloutre 5'-GTDGCRAANSHNCCRTABARNGMRTT-3’

belsé FW polinfo 5-GTNTWYGAYATHTGYGGHATGTAYCG-3’

belsé RE polinre 5'-CCANCCBCDRTTRTGNARNGTRA-3’
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A kétkords PCR elsd korében a DNS-fliggé DNS-polimeraz génnek egy hosszabb,
kb. 550 bp hosszusagu szakaszat er6sitettik fel. Az elsd kér utan kapott amplikonnak egy
kb. 320 bp hosszl szakaszat sokszoroztuk fel egy Ujabb PCR reakcid segitségével.
Tapasztalatok alapjan ezzel a modszerrel az Adenoviridae csalad dsszes tagja felerdsithet6
(Wellehan és mtsai. 2004). Az eljarast az allatorvosi diagnosztikdban is alkalmazzdk AdV
jelenlétének kimutataséra.

A PCR reakciokat 25 pl-ben végeztik, mely reakcioelegy 1 pl DNS templatot, 0,5-0,5
pl primert (50 mM), 10,5 pl steril Milli-Q vizet és 12,5 pl DreamTaq Green PCR Master Mixet
(Thermo Fisher Scientific) tartalmazott. A PCR masodik korében az elsé kor termékét adtuk
templatként (2 ul), mig a Milli-Q viz mennyiségét 1 pl-rel, 9,5 pl-re csokkentettik.
Természetesen a masodik kdrben a belsé primereket hasznaltuk. Negativ kontrollként Milli-Q
vizet, pozitiv kontrollként pedig bovin adenovirus 1-et (BAdV-1) hasznéltunk.

A PCR-t TPersonal Thermocycler (Biometra) készllékben végeztik az 5. tablazatban

bemutatott program szerint.

5. tablazat. A mintak szlréséhez hasznalt kétkorés PCR program protokollja.

kezdeti denaturaci6 | 94 °C 5 perc
denaturacié 94°C 30mp
primer tapadas 46 °C  l1lperc 45 ciklus
szintézis 72°C 1 perc
végso szintézis 72°C 3 perc

A mintdk szlirése soran hasznalt er6sen degeneralt konszenzus primer parok
egyetlen hatranya, hogy néhany esetben aspecifikus génszakaszt er8sitenek fel (Benkd
2008), példaul bakterialis génszakaszokat vagy a gazdadllat genomjanak egy részletét. Ha
ez a fragment a keresett virus genomjabdl feler6sd6d6 genomszakasz méreténél jelentésen
révidebb vagy hosszabb, nem zavarja a vizsgalatot, mert ezeket a hibas eredményeket
kénnyen ki tudjuk sziirni pusztan a gélkép alapjan. Ha nagyjabdl a vart mérettartomanyba
esik a feler8sitett aspecifikus génszakasz mérete, akkor csak a DNS szekvenalas soran
derdl ki a hiba.
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Az esetlegesen pozitiv mintak esetében a IVa2 gén egy kb. 250 bp hosszi szakaszat
is meghatéroztuk a 6. tablazatban szerepldé primerek segitségével (Vidovszky és mtsai.
2015). A PCR reakcio tsszetétele és a reakcidé programja megegyezett a pol gén esetében

alkalmazottal.

6. tablazat. A denevér-adenovirusok IVa2 gén egy szakasza bazissorrendjének
meghatarozdsahoz hasznalt primerek.

primernév  primer szekvenciaja

kalsé FW IVa2info 5'-CCNNSNCCNGARCANGTNTTYTT-3’

kils6 RE IVa2inre 5-GGRTTCATRTTRTGNARNACNAC-3'

belsé FW IVa2info 5'-CCNCARRTNGAYATGATHCCNCC-3

bels6 RE IVa2inre 5-TTNSWNGGRAANGCRTGRAARAAYTT-3

A pozitiv mintakbdl a keletkezett DNS-fragmentumot a QIAquick Gel Extraction Kit
(Qiagen) hasznélataval tisztitottuk a gyart6 utasitdsainak megfeleléen.

A tisztitott PCR termékek nukleotid sorrendjét BigDye™ Terminator v3.1 Cycle
Sequencing Kit (Applied Biosystems) hasznalataval hataroztuk meg. A reakciot 5 pl
végtérfogatban végeztuk, 1 pl tisztitott PCR termék felhasznalasaval. A szekvenalast a
nested PCR 4 pmol/pyl koncentraciojura higitott belsd primerjeivel mindkét iranybdl
elvégeztik. A mintdkat az MTA Szegedi Bioldgiai Kézpontjanak (SZBK) DNS szekvenalo

laboratériumaba kildtik ABI 3100 automata szekvenald késziiléken vald elektroforézisre.

4.2.3. Adatok elemzése

Az elektroforetogramokat a Staden programcsomag programjaival jelenitettik meg,
majd ellendriztik a DNS szekvencidkat, sziikség szerint javitottuk, a két komplementer
szalon nyert szekvenciakat Osszeillesztettik, és a primer-szekvencidkat eltavolitottuk. A
szekvenciak szarmazasat és a kodolt fehérjéket a blastx homoldgia keresé programmal
vizsgaltuk részben a GenBank (NCBI), részben pedig sajat adatbazisunkkal vald
0sszehasonlitassal. Ez utdbbihoz a BioEdit programot haszndltuk. A kapott denevér-AdV
aminosav szekvenciakkal és valogatott egyéb AdV-ok DNS-polimeraz szekvenciaival
tobbszords aminosav illesztést végeztiink a MEGA 6 programban (Tamura és mtsai. 2013).
A kapott illesztést manudlisan pontositottuk, majd tavolsagi analizist végeztiink a PHYLIP
programcsomag Protdist programjaval. Az analizisre a JTT modellt hasznaltuk. A kapott
tavolsagi matrix értékekbél 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 jelenitettik meg.

31



5. Eredmeények

5.1. Denevérek
5.1.1. A Hypsugo dolichodon n. sp. leirdsa

A Hypsugo nemzetség definialasa

A ful rovid és szélesen lekerekitett, a fulfedd kozel téglalap alaku, révid és széles. A
farokvitorla szélén elhelyezked® sarkantyun 1évd karéj altalaban megtalalhatd, de keskeny és
elnyult, nincs benne egy kézépsd merevitd porc. A péniszcsont (bakulum) hosszu, a
proximdlis vége felé megvastagodo és a keresztmetszete forditott ,U” alaka (Hill és Harrison
1987). A fogképlet 2123/3123. Az els6 felsé premolaris kiszorult a fogsorbol a nyelv felé

(egyes esetekben hianyzik). Az als6 molarisok myotodontok.

A Hypsugo pulveratus jellemzése

Kozepes termetli Hypsugo faj (FA 32,4-37,6 mm; GTL 13,26-14,64 mm; CCL 12,00-
13,20 mm). A fiul, pofa és a vitorldk feketék vagy feketés szinlek. A farokvitorla
sarkantyuszegélye hosszukas, de jol felismerhetd. A hatbunda témétt, a sz6rok viszonylag
hosszlak, szinlk feketés, vilagos heggyel, igy a hatbunda deres dsszbenyomast kelt. A
hasbunda széreinek alsé kétharmada szintén feketés, a véguk barna, sargasfehér heggyel.
Oldalnézetben a koponyaprofil emelkedd, egy sekély mélyedés taladlhaté az arcorr és az
agykoponya kozott (3. abra). Nincsen supraorbitdlis duzzanat, az arcorr dorzélis felllete
sima, az also-nyakszirtcsonti bemélyedés sekély. A fels6 szemfog vastag és viszonylag
révid, csak egy kicsit haladja meg a hatulsé felsé premolaris magassagat. Az elsé felsé
premolaris viszonylag nagy és lateralis nézetbdl lathaté.

A Pu Mat Nemzeti Parkban (Nghe An tartomany, Vietndm) egy kivételesen Kkicsi
példanyt (leltari szama: IEBR M-1610) fogtak (FA 32,4 mm; GTL 13,31 mm; CCL 12,00 mm).
A példany fels6 metsz&fogai rovidek és hatrafelé iranyulnak, véguk 0sszetart6 (3. bra). Az
els6 fels6 metszéfogon (I12) fejlett belsd cingularis csucs talalhato, illetve a felsé metszéfog
gyengén fejlett. A fenti jelentés morfoldgiai kiildnbségek ellenére a példany COI szekvenciaja
csak kb. 1%-o0s eltérést mutat a toébbi Hypsugo pulveratus szekvenciditol. Mivel az dsszes
eddig ismert Hypsugo taxon viszonylag nagy (>10%) interspecifikus szekvencia kilénbséget
mutat és csak egy ilyen egyedet taldltunk, a példany valdszinileg egy fejlédési

rendellenességgel rendelkezé Hypsugo pulveratus.
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Szisztematika

Csalad Vespertilionidae Gray, 1821
Nemzetség Hypsugo Kolenati, 1856
Hypsugo dolichodon n. sp.

Hypsugo CMF sp.A: Francis és mtsai. (2010)

Holotipus. ROM110459 (gyt(ijtési szam # 970505.05), immatur néstény, alkoholban,
koponya kipreparalva. Charles M. Francis és Antonio Guillén gyUjtotte 1997. majus 5-én.

Tipusleldhely. 14°57'E, 107°08'K, Xe Kaman tervezett vizerém{ helyszin, Ban
Paamtdl 10 km keletre, Attapu tartomany, Laosz, 150 m tszfm.

A holotipus kiilsé méretei (mm): FA= 38,4; TIB= 14,5; HF=6,4.

Paratipusok. ROM 110462 (# 970506.12), immatur him, 1997. majus 6-an gydjtve a
tipuslel6helyen; ROM 110464 (# 970508.21), immatur néstény, 1997. majus 8-an gyljtve
14°58’E 107°13'K, Attapu tartomany, Laosz, 150 m tszfm. Az dsszes alkoholban, koponya
preparélva.

Tovabbi példany. Vietham: ROM 110807, adult néstény, bér és preparalt koponya,
11°25’E, 107°26'K, Dong Nai, Cat Tien Nemzeti Park, 100 m tszfm.

Nevezéktan. A gorog ,dolichos” (= hosszu, megnagyobbodott) és ,0odontos” (= fog)
szavak 0sszetétele, mely jelzi, hogy a hosszu fels6 szemfogai az 6sszes tobbi délkelet-azsiai
rokonatol megkilonboztetik ezt a fajt. A javasolt magyar név a nagyfogu alpesidenevér.

Diagno6zis. A Hypsugo nemzetség kdzepes termetli képvisel6je (FA 35,2-38,4 mm;
CCL 12,45-13,31 mm) viszonylag robusztus koponyaval, majdnem teljesen lapos
koponyaprofillal és az utolsd fels6 premolarisnal majdnem kétszer nagyobb, jol fejlett

szemfogakkal (3. abra).
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3. abra. Lateralis nézetl koponyarajzok az a) H. pulveratus BM(NH) 94.9.1.18 (Fucsien,
Kina), b) H. dolichodon n. sp. ROM 110459 (holotipus) és c) H. cf. pulveratus IEBR M-1610

(Vietnam) példanyokrél. Skala = 5 mm.

Leirads. Kdzepes termetli Hypsugo faj (7. tablazat). A vitorlak és mas bdérfeluletek
feketések. A fll viszonylag rovid és széles, lekerekitett. A fllfedé négyszdogletes (4. bra). A
hatbunda szine fényképek és a bérbe tomott ROM 110807 leltari szamu példany alapjan
feketésbarna, a sz6rék hegye vilagos. A hasoldalon a sz8rok alsé fele barnasfekete, a felsé
pedig piszkosfehér (5. abra). A sarkantyUkaréj nagyon keskeny és elnyujtott, a sarkantyu a
farokvitorla szabad szegélyének feléig ér és kevéssé fejlett.
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7. tablazat. A H. pulveratus és H. dolichodon n. sp. kulsé-, koponya-, valamint fogazati

méretei (mm). Az értékek a kdvetkezd sorrendben vannak megadva: atlag, + SD (n > 2),

min-max, (n). A méretek roviditései és definicioi a szévegben talalhatoak.

méret H. pulveratus H. pulveratus & H. pulveratus ¢ H. dolichodon n.sp.
34,6 + 1,39 34,2 + 0,99 35,4+ 1,63 37,0+ 1,30
A 32,4-37,6 (32) 32,4-35,8 (19) 32,4-37,6 (11) 35,2-38,4 (4)
TR 13,9+ 0,53 13,7+ 0,42 14,0 £ 0,62 14,4+ 0,20
12,9-14,7 (11) 13,0-14,1 (5) 12,9-14,7 (6) 14,2-14,5 (2)
HE 6,1+0,79 6,0+0,81 6,3+0,78 6,4 +0,50
4,7-8,2 (24) 4,7-8,0 (14) 5,4-8,2 (10) 5,9-7,0 (4)
oTL 14,01 £ 0,38 13,89 + 0,38 14,12 + 0,40 14,25 + 0,43
13,26-14,64 (26)  13,26-14,28 (11) 13,32-14,64 (13) 13,83-14,83 (4)
13,75+ 0,25 13,66 + 0,22 13,81 + 0,27 13,76 £ 0,41
ST 13,26-14,11 (26)  13,26-13,94 (11)  13,32-14,11 (13) 13,30-14,29 (4)
12,63+ 0,30 12,53+ 0,22 12,75+ 0,31 12,86 + 0,36
et 12,00-13,20 (28)  12,12-12,81 (12) 12,00-13,20 (13) 12,45-13,31 (4)
4,22 +0,19 4,27 +£0,18 4,20 + 0,20 4,17 £ 0,19
cew 3,72-4,53 (30) 4,00-4,53 (12) 3,72-4,42 (14) 4,00-4,40 (4)
M3M3W 5,73+0,21 5,69 + 0,13 5,78 £ 0,26 5,77 £ 0,20
5,20-6,11 (29) 5,34-5,83 (11) 5,20-6,11 (14) 5,52—6,00 (4)
4,95 + 0,22 4,95+ 0,18 4,95 + 0,26 5,20 £ 0,35
RW 4,53-5,45 (30) 4,62-5,24 (12) 4,53-5,45 (14) 4,87-5,65 (4)
3,73+0,15 3,75+0,14 3,70 £ 0,17 3,86 + 0,06
oW 3,33-3,99 (31) 3,50-3,97 (12) 3,33-3,99 (15) 3,77-3,90 (4)
8,46 + 0,18 8,39+ 0,15 8,52+ 0,20 8,43+0,35
2YW 8,15-8,80 (21) 8,16-8,62 (11) 8,15-8,80 (8) 8,18-8,68 (2)
7,24 + 0,13 7,23+0,12 7,27 + 0,15 7,66+ 0,14
MAW 6,94-7,56 (27) 7,00-7,37 (12) 6,94-7,56 (12) 7,47-7,77 (4)
6,75+ 0,16 6,79 £ 0,12 6,72 £ 0,20 6,97 £ 0,17
BEW 6,18-6,97 (27) 6,58-6,97 (11) 6,18-6,96 (13) 6,79-7,12 (3)
4,81 +£0,13 4,78 £ 0,10 4,82 + 0,15 4,84 + 0,15
BCH 4,62-5,10 (25) 4,62-4,97 (10) 4,62-5,10 (12) 4,67-5,04 (4)
0,85+ 0,19 0,87+0,14 0,87+ 0,21 0,96 + 0,07
AOB 0,54-1,17 (22) 0,76-1,10 (7) 0,54-1,17 (13) 0,92-1,06 (4)
4,88 +0,14 4,87 +0,14 491+0,14 5,05+ 0,15
cMaL 4,57-5,15 (33) 4,62-5,11 (14) 4,64-5,15 (15) 4,84-5,19 (4)
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méret H. pulveratus H. pulveratus & H. pulveratus ¢ H. dolichodon n.sp.
1,99+0,12 2,01+0,11 1,97+0,14 2,09 +0,20
chaL 1,66-2,23 (33) 1,81-2,17 (14) 1,66-2,23 (15) 1,80-2,24 (4)
9,65+ 0,21 9,59 +0,18 9,75+0,15 10,00 + 0,28
ML 9,15-9,96 (31) 9,29-9,92 (14) 9,50-9,96 (14) 9,59-10,21 (4)
emal 520+0,14 519+0,14 5,24+ 0,13 549+0,14
4,86-5,47 (33) 4,98-5,47 (14) 5,01-5,39 (15) 5,34-5,65 (4)
CPH 2,75+0,11 2,71 £ 0,09 2,79+0,13 2,90 £ 0,20
2,52-3,02 (33) 2,52-2,85 (14) 2,58-3,02 (15) 2,72-3,11 (3)

4. 4bra. H. dolichodon n.

sp. ROM 110807 (Vietnam) portré (J.L. Eger felvétele).

5. abra. (a) H. pulveratus BM(NH) 70.7.18.12 (holotipus) és (b) H. dolichodon n. sp. ROM
110459 (holotipus) hati (balra) és hasi (jobbra) szérzete.
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A koponya viszonylag nagy, az arcorr massziv, hosszukas és keskeny (3. 4bra). A
koponyaprofil egyenletesen emelkedik, nincs bemélyedés az arcorr és a lapos agykoponya
kozott. A koponya legmagasabb pontja az agykoponya héatsé része. A supraorbitalis
duzzanat kifejezett. A jdromiven nincsenek kiemelkedések. Nincs nyiltaraj, a lambdataraj
kifejezett és a lambda héatso részét eléri. A szajpadlasi bemetszés eléri a P2 hegyének
vonalét eléri, a spina nasalis caudalis jol fejlett. A foramen anterorbitale nagy méretl. Az

also-nyakszirtcsonti bemélyedés sekély, de lathat6. A hallédob viszonylag nagy (6. abra).

6. abra. Dorzalis, lateralis és ventralis nézetli koponyafotdk, valamint okkluzalis és lateralis
nézetl mandibulafotok a H. pulveratus ROM 110653, Laosz (balra) és H. dolichodon n. sp.
ROM 110462, paratipus (jobbra) példanyokrdl. Skala =5 mm.
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Az elllsé fels6 metszéfog (12) egyértelmlien kéthegyl. Az 13 mélyedése labialis
irAnyd. Az 13 rovidebb, mint az 12, de a bazalis dimenzi6i nagyobbak. Az 13 és a szemfog
nem érnek o6ssze. A fels6é szemfog viszonylag keskeny, a hossza jéval meghaladja a P4
hosszat. A P2 alapjanak nagysaga az I3 2/3-a, a nyelv felé beszorult, de oldalnézetben
lathatd a szemfog és a P4 kozott. A P4-nek van egy fejlett antero-lingvalis cinguléris csucsa.
Az allkapcsokban az il és i2 harom csuccsal rendelkezik, az i3-nak pedig van egy negyedik

csucsa is a lingvalis oldalon. Az alsé molarisok egyértelmiien myotodontok (7. 4bra).
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7. dbra. Okkluzalis nézetl rajzok az (a) H. pulveratus BM(NH) 70.7.18.12 (holotipus) és (b)
H. dolichodon n. sp. ROM 110459 (holotipus) példanyok bal felsé (balra) és jobb alsé

(jobbra) fogazatéardl. Skala = 3 mm

Osszehasonlitasok. A Hypsugo dolichodon n. sp. a Hypsugo pulveratus-t kivéve az
0sszes délkelet-azsiai Hypsugo-tdl elkilonitheté a fekete vagy feketés fil, pofa és vitorlak, a
viszonylag nagy és lateralis nézetbdl lathaté P2 és a sekély also-nyakszirtcsonti bemélyedés
alapjan.

Bar atfedd értékekkel, de a H. dolichodon n. sp. szignifikansan (p<0,05) nagyobb a H.
pulveratus-nal a kovetkez6 méretekben: FA, MAW, BCW, CM3L, ML és cm3L. A H.
dolichodon n. sp. sarkantyukaréja keskeny és hosszukas (vs. kifejezettebb a H. pulveratus
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esetében). A koponya rostralis profiia majdnem teljesen lapos (vs. emelkedett frontélis
régié). Az alsé és a felsé szemfog is elkeskenyedik a cingularis gylr( utan és a hosszuk
jelentésen meghaladja a megfelelé hatsdé premolaris hosszat (vs. viszonylag és abszolut
mértékben is rovidebb a H. pulveratus esetében) (3. és 7. abra).

Statisztikai elemzések. A morfologiai vizsgalatok mellett f6komponens analizist
(PCA) is végeztink a H. pulveratus és H. dolichodon n. sp. koponya- és fogazati méreteinek
elemzésére. A 14 méret vizsgalata két csoport elkilonitését tette lehetévé, melyek a két
kulon faj egyedeinek felelnek meg (8. abra, 8. tdbldzat). A PC1 egy méret tengely, mig a
PC2 a koponya szélességét hatarozza meg, nagy faktorsulyok az IOW, BCW és MAW
esetében, mely azt mutatja, hogy a H. dolichodon n. sp. viszonylag szélesebb

agykoponyaval és interorbitalis szélességgel rendelkezik.
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Dim 1 (57.86%)
8. abra. H. pulveratus (fekete kdr) és H. dolichodon n. sp. (lres haromszo6g) példanyok 14

koponya- és fogazati méretén alapuld f6komponens analizis eredménye.
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8. tablazat. A fékomponens analizis soran kapott faktorsulyok.

méret PC1 PC2 PC3

GTL 0,837 -0,140 0,105
STL 0,871 -0,291 0,054
CCL 0,932 -0,202 -0,032
CCwW 0,678 -0,167 0,156
M3M3W 0,862 -0,142 0,057
Iow 0,418 0,648 0,355
MAW 0,724 0,483 -0,08
BCW 0,515 0,672 0,306
BCH 0,575 -0,527 0,398
CM3L 0,886 0,114 -0,297
CP4L 0,682 -0,056 -0,600
ML 0,857 -0,039 -0,064
cm3L 0,840 0,270 -0,296
CPH 0,765 -0,166 0,313
sajatérték 8,101 1,693 1,064
varianciaszazalék 579 121 7,6

Genetikai elemzések. Francis és mtsai. (2010) hét, ,Hypsugo CMF sp. A” néven
jelolt példany COIl szekvencigjat kozolték, koztuk az altalunk is vizsgalt négy egyedét. A
masik harom, ZMMU-ban tarolt példanyt nem tudtuk megvizsgalni. Tovabbi, Kambodzsabdl
szarmazo két egyed szekvenciajaval is 6sszehasonlitva, nem talaltunk nukleotid killénbséget
egyik példany esetében sem. A H. dolichodon n. sp. szekvencidihoz legk&zelebb a H.
pulveratus szekvenciai allnak, melyek azonban 12,4-14,0%-al térnek el azoktdl. A
GenBankban elérhetd H. cadornae szekvencidktdl 15,6-18,0%-ban kulénbodztek. Ez a
szekvenciakllénbség egyértelmlen bizonyitja, hogy a H. dolichodon n. sp. kildn faj.

Elterjedés és Okoldgiai informaciok. A faj leirdsakor az elterjedési tertlet két
orszagra terjedt ki, Laoszra és Vietndmra. Laoszban két egymashoz kozeli helyen is
eléfordul a faj, t6lik mintegy 400 km-re talalhaté a vietnami leléhely. A faj leirasa utan,
Falsistrellus affinis-nek hatéarozott példanyokat kaptunk Kambodzsabdl, melyeket egy masik
folyamatban 1évé kutatasunk miatt genetikai elemzésnek vetettink ala. A példanyok COI
szekvencigja egyezett a H. dolichodon n. sp. szekvencidkkal, majd ezt az eredményt
megerdsitette a nalunk Iévé koponya morfoldgiai vizsgalata is. A kambodzsai példanyokat
egy HZM-ben tarolt, Mianmarbdl szarmaz6 példany koponydja alapjan hataroztak (félre), igy
a HZM-ben talalhaté masik harom F. affinis-ként szamon tartott példanyok is az 0j fajt

képviselik. A H. dolichodon n. sp. tehat négy orszagban fordul el6, de elterjedési tertletébe
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valoszinlleg Thaifold is beleesik, hiszen a mianmari és a tébbi eléfordulasi hely kozott
helyezkedik el és az eddig ismert él6helyekhez hasonl6 habitatok ott is megtalalhatdak.

Az 6sszes laoszi példanyt denevérhaldval fogtak kdzel a Xe Kaman nevi, kdzepesen
nagy, gyors folyasu, 50-100 méter széles folyd mellett, mely egy sikvidéki 6rokzold eséerddn
folyik keresztll a Dong Amphan Nemzeti Parkban. Kettét ezek kozul a folydra meréleges
halokban fogtak, egyet pedig egy kis mellékfolyd torkolatan keresztil kifeszitett haloval. Az
0sszes vietndmi példany (ROM és ZMMU) a Cat Tien Nemzeti Parkban fogtak. A ROM
példany nem messze a nemzeti park koézpontjatol kerllt kézre, kdzel a Dong Nai nevi

foly6hoz, mely egy sikvidéki dipterokarp es6erddn folyik keresztll (Scott 1989).

5.1.2. A Glischropus aquilus n. sp. leirdsa

Szisztematika

Csalad Vespertilionidae Gray, 1821
Nemzetség Glischropus Dobson, 1875
Glischropus aquilus n. sp.

Glischropus sp.: Huang és mtsai. (2014)

Holotipus. MZB 35030 (gydjtési szam # JH20110815.2), adult him, alkoholban,
koponya kipreparalva. Joe Chun-Chia Huang gyjtotte 2011. augusztus 15-én.

Tipusleléhely. Sukabanjar falu, Lampung, Szumétra, Indonézia, 4°56'S, 103°52'E,
768 m tszfm.

A holotipus kiilsé méretei (mm): FA= 32,1; EAR= 11,0; HB= 35,4; TAIL= 38,8; TIB=
15,1; TH=5,6; HF= 6,2; tomeg (g)= 4,8.

Nevezéktan. A faji jelz6 (a.kvi.lus/, mely latinul s6tét szin(t jelent, az Uj faj feketés
fllére és a rokon fajoknal sététebb bundaszinezetére utal. A javasolt magyar név a sotét
talpparnas-denevér.

Diagndzis. Egy viszonylag nagy képvisel6je a nemzetségnek (FA nagyobb 32 mm-
nél), sététbarna bundaval. A koponya eleje magas, az agykoponya felfujt, az interorbitalis
régié egyenletesen keskenyedik.

Leirds. Alkarhossz 32,1 mm (9. tablazat); flle feketés, széles és szélesen
lekerekitett; a fllfedd Pipistrellus-szer(, viszonylag vékony és keskenyen lekerekitett (9.
abra). A hatbunda sotétbarna, vorés arnyalat nélkil. A has valamivel vilagosabb, barna. A
hatsz6rokodn nincs savozas, altalaban egyszinl sététbarnak, csak a hegylk lehet egy kicsivel
vilagosabb. A hasbunda szdrein két sav talalhatd, az alsé 2/3-ad s6tétbarna, a felsé 1/3-ad
barna. Az dregvitorla a huvelykujj tévénél tapad. A sarkantyd révid, a farokvitorla szabad

szegélyének felét nem éri el. A sarkantyukaréj jol fejlett, megnyult és egy merevité porc
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talalhato kozéptajon. A mellsé végtag hivelykujjan egy nagy rozsaszines parna talalhato,

mely a nemzetségre jellemzd bélyeg. Alakja ovalis, hossza 3 mm. A talp husszind. A pénisz

dorzoventralisan ellaposodott, 5,2 mm hosszu, a proximalis fele kopasz, mig a disztalis fele

erésen sz6r@s, a dorzalis oldalon és a makkon erés, fehéres sz6rokkel (10. abra).

9. tdblazat. A G. bucephalus, G. aquilus n. sp., G. javanus és G. tylopus kils6é-, koponya-,

valamint fogazati méretei (mm). Az értékek a kdvetkezé sorrendben vannak megadva: atlag,

1+ SD (n = 2), min-max, (n). A méretek roviditései és definicioi a szévegben talalhatéak.

méret G. bucephalus G. aquilus n.sp.  G. javanus G. tylopus
34,03 £ 0,99 29,17 + 0,93
FA 32,2 (1) 32,0 (1)
32,1-35,7 (15) 27,0-30,9 (29)
12,49 + 0,24 11,83 + 0,32
STL 12,56 (1) 12,03 (1)
12,14-13,05 (14) 11,16-12,72 (31)
11,90 + 0,22 11,25+ 0,32
CCL 11,95 (1) 11,40 (1)
11,61-12,39 (14) 10,68-12,06 (32)
4,05+0,11 3,81 +0,15
CCw 4,07 (1) 3,95 (1)
3,75-4,24 (13) 3,46-4,20 (31)
575+0,14 5,23+ 0,10
M3M3W 5,68 (1) 5,32 (1)
5,47-5,98 (13) 4,97-5,44 (32)
2,27 £ 0,08 2,64 0,14
PDW 2,66 (1) 2,81 (1)
2,19-2,40 (7) 2,39-2,78 (10)
4,99 0,11 4,47 £ 0,13
RW 4,84 (1) 4,63 (1)
4,82-5,17 (13) 4,16-4,77 (32)
3,68 £0,11 3,49+0,11
(o) 3,79 (1) 3,72 (1)
3,53-3,93 (14) 3,26-3,68 (32)
4,74 + 0,07 4,45+ 0,12
CM3L 4,65 (1) 4,67 (1)
4,63-4,85 (13) 4,20-4,74 (36)
9,03 + 0,20 8,31+ 0,26
ML 8,86 (1) 8,54 (1)
8,77-9,54 (13) 7,89-8,98 (35)
5,03+0,10 4,64 £0,11
cm3L 4,85 (1) 491 (1)

4,86-5,17 (14)

4,43-4,94 (36)
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9. &bra. Az a) G. aquilus n. sp. MZB 35030 (holotipus) (J.C.-C. Huang felvétele), b) G.
bucephalus HNHM 2006.34.37. (paratipus) (Csorba G. felvétele) és c¢) G. tylopus HNHM
2009.52.1. (Thaifdld) (Csorba G. felvétele) példanyok portréi.
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10. abra. A G. aquilus n. sp. MZB 35030 holotipus péniszének lateralis nézetl képe (J.C.-C.

Huang felvétele).

A koponya frontalis régidja magas, az agykoponya felfGjt (11. abra). A allcsonti
bemetszés széles és U-alaku, a nyiltaraj nem kifejezett, a lamba taraj kozepesen fejlett. A
jaromiv keskeny és majdnem egyenes, nincs rajta kiemelkedés. Az alsO-nyakszirtcsonti
bemélyedés alig észrevehetd.

A négy als6 metszéfog vége szinte egy egyenes vonalban helyezkedik el, a masodik
fels6 metszéfog (13) bemélyedése kifelé iranyul. Az elsé felsé metszdfog (12) kétcsucsu, az I3
eléri az 12 fele magassagat. Az I3 lefelé iranyulé fécsucsa sokkal magasabb, mint a masodik
csucsocska. Az 13 bazdlis dimenzidéi megegyeznek az 12-ével. Az elsé felsé premolaris (P2)
bazéalisan akkora, mint az 12, kismértékben kiszorult a fogsorbdl (a nyelv felé) és oldalrol
lathatd. A P2 csucsa tulér az utolsé felsé premolaris (P4) cinguluman. A fels6é és az alsé

molarisoknak nincsenek specifikus modosulasai, az als6 molarisok nyctalodontok (12. abra).
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11. &bra. Lateralis nézetli koponyarajzok az a) G. aquilus n. sp. MZB 35030 (holotipus), b)
G. bucephalus HNHM 2006.94.49. (holotipus), c) G. tylopus BM(NH) 70.2.10.2 (holotipus),
d) G. batjanus ZMB 85513 (holotipus) és e) G. javanus RMNH 15323 (holotipus)

példanyokrél. Skala =5 mm.
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12. abra. A G. aquilus n. sp. MZB 35030 (holotipus) a) mandibulajanak lateralis b) bal felsé

és c) jobb fels6 fogazatanak okkluzélis nézetl rajza. Skala = 3 mm.

Osszehasonlitasok. A G. aquilus n. sp. kdénnyen elkilonitheté a Glischropus
nemzetség tébbi fajatol a sotétbarna bunda (vorésessarga helyett) és a fekete fiilek és
fllfeddk (t6bbi fajnal barna) alapjan (9. abra).

A kils6 bélyegek mellett a G. aquilus n. sp. jelentésen kilonbozik a G. tylopus és G.
javanus példanyoktdél a koponyaalakban is. Az el6z6 faj arcorra és agykoponyaja kozotti
torés mélyebb, a koponya eliils6 része és occipitalis régidja magasabb (11. abra). A G.
aquilus n. sp. az dsszes vizsgalt G. tylopus példanynal nagyobb a FA, M3M3W, RW és IOW
méretekben. Az 6sszes szumatrai G. tylopus példanytdl kilonbozik a széles, U-alaku

allcsonti bemetszés miatt (a G. tylopus-nal keskeny és hatrafelé sz(ikuld).
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Bar a G. aquilus n. sp. koponyaja hasonlit a G. bucephalus példanyok koponyajahoz,
és a PDW-t kiveve — mely kisebb a vizsgalt G. bucephalus példanyok esetében — a
craniodentdlis méretekben is atfedés mutatkozik, a G. aquilus n. sp. koponyédja kevésbé
felfujt, az interorbitalis régioja egyenletesen keskenyedé (vs. hirtelen keskenyed6 a G.
bucephalus esetében), és az I3 bazdlis dimenzidi kdzel azonosak az I12-ével (vs. sokkal
kisebb a G. bucephalus esetében).

Statisztikai elemzések. A morfolégiai 6sszehasonlitasok mellett f6komponens
analizist is végeztink. A 49 példany adatai két nagy csoportot alkottak: a G. tylopus a PC1
tengely bal, mig a G. bucephalus példanyok a PC1 tengely jobb oldalan (13. &bra). A G.
javanus holotipus a G. tylopus csoporthoz kdzel, mig a G. aquilus n. sp. holotipus minden
mas Glischropus-tél tavol esett. A PC1 tengely egy méret tengely, mely a koponya
szélességét mutatja, a variancia viszonylag nagy részét (71,49%) magyarazza. A PC2
tengely a koponya formajat mutatja, melyben kilénésen a PDW a hangsulyos és a teljes

variancia 19,40%-at magyarazza.
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PC1 (71.49%)
13. &bra. G. bucephalus (fehér kor), G. aquilus n. sp. (fekete négyzet), G. javanus (fehér
négyzet) és G. tylopus (fekete kor) példanyok egy kulsé és harom koponya-, ill. fogazati

méretén alapulé fékomponens analizis eredménye.
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10. tablazat. A f6komponens analizis soran kapott faktorsulyok.

Character PC1 PC2
FA 0,876 0,200
M3M3W 0,944 0,189
PDW -0,559 0,829
RW 0,943 0,115
sajatérték 2,860 0,776
varianciaszazalék 71,49 19,40

Genetikai elemzések. A G. javanus-bél — mivel csak az 1939-ben gydjtétt holotipus
ismeretes bel6le - nem Aallt rendelkezésiinkre szdvetminta, igy nem vettik bele az
elemzésekbe. A vizsgalatokba bevont tébbi Glischropus cyt b szekvencia egy monofiletikus
agat alkot és a G. aquilus n. sp. egyértelmlen elkilondl a rokonaitdl (14. abra). A genetikai
tavolsdg a G. aquilus n. sp. és a tobbi Glischropus faj kozott — beleértve a G. bucephalus
paratipusokat és a tipusleléhelyhez kdzel gy(jtott G. tylopus mintét is — 12,1-14,6 % kozotti,
mely egyértelmlen mutatja, hogy a G. aquilus n. sp. egy kulon faj. A két G. bucephalus
paratipus csak néhany nukleotidban kilonbdzott egymastol, de a két vizsgalt G. tylopus

kozott jelentbs, 5,2%-0s kilonbség mutatkozott (11. tablazat).

11. tablazat. Glischropus példanyok kozotti genetikai tavolsagok (%) a cyt b gén egy 404 bp

hosszl szakasza alapjan.

a b c d e
a: Glischropus aquilus n. sp. MZB 35030 -
b: Glischropus tylopus MHNG 1970.063 12,4 -
c: Glischropus tylopus TTU 108229 12,1 52 -

d: Glischropus bucephalus HNHM 2004.34.37. 146 16,3 16,0 -
e: Glischropus bucephalus HNHM 2004.34.45. 146 170 16,6 05 -
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o] Glischropus tylopus TTU 108229

85 — Glischropus tylopus MHNG 1970.063

64 — Glischropus aquilus n. sp. holotype MZB 35030

Glischropus bucephalus paratype HNHM 2006.34.37.
100

Glischropus bucephalus paratype HNHM 2006.34.45.

100
60 - == Pipistrellus kuhlii (n=2)

Pipistrellus nathusii

Pipistrellus pygmaeus
esl___ 0 -
L Pipistrellus pipistrellus
100 . .
Pipistrellus abramus (n=2)
81 — Pipistrellus cf. javanicus - Taiwan
= T Pipistrellus cf. javanicus - Philippines (n=3)
asl Nyctalus noctula
Nyctalus lasiopterus
a2 Nyctalus leisleri
76 -
— = Nyctalus plancyi (n=4)
100
Tylonycteris robustula
A
0.05

14. abra. A G. aquilus n. sp., valamint Glischropus, Pipistrellus és Nyctalus példanyok cyt b
génjének 404 bp hosszl szakasza alapjan szamolt ML tdrzsfa. A kiltag a Tylonycteris

robustula.

Elterjedés és okoldgiai informaciok. Az egyetlen ismert példanyt egy mésodlagos
erdd Osvényére feldllitott hurcsapdaval fogtak, egy bambusziiltetvény és egy kis patak
kozelében. Tovabbi 14 faj el6fordulasat bizonyitottak az erdébdl, koztik a Tylonycteris
robustula-t, mely szintén bambuszspecialista denevér. Tovabbi nyolc fajt mutattak ki egy

kozeli Ultetvénybdl, igy 6sszesen 23 faj jelenlétét igazoltak a terlletrél (Huang és mtsai.
2014).
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5.1.3. A Myotis montivagus revizioja és a Myotis indochinensis n. sp. leirasa

A Myotis montivagus revizidja

A M. annectans koponyamélyedése (az arcorr és az agykoponya kozotti mélyedés)
sekély, a M. montivagus sensu lato esetében a koponya domborubb, bar ez a kilénb6z6
alfajok esetében eltéré mértékl (15. abra). Szignifikans kulonbség van az AOB értékekben
(Welch kétmintés t-préba, t= -19,81, p<0,0001), ami a M. annectans esetében kicsi, a M.
montivagus 0sszes alfaja esetében hosszabb (12. tablazat, 16. abra). A masodik felsd
premolaris a M. annectans esetében sokszor hianyzik vagy nagyon redukdlt, mig az 6sszes
M. montivagus alfajnal megtalalhatd, és a P4-hez viszonyitva nagyobb, mint a M. annectans

esetében (17. abra).
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15. dbra. Lateralis nézetli koponyarajzok az a) M. annectans BM(NH) 78.2355 (Thaiféld), b)
M. borneoensis BM(NH) 83.349 (holotipus), ¢) M. federatus BM(NH) 16.4.20.5 (holotipus), d)
M. montivagus BM(NH) 76.3.10.5 (holotipus) és e) M. peytoni BM(NH) 12.8.25.1 (holotipus)

példanyokrél. Skala =5 mm.
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12. tabldzat. A M. annectans, M. borneoensis, M. federatus, M. montivagus és M. peytoni

klls6-, koponya-, valamint fogazati méretei (mm). Az értékek a kovetkezd sorrendben

vannak megadva: atlag, = SD (n = 2), min-max, (n).

méret M. annectans M. borneoensis M. federatus M. montivagus M. peytoni
A 46,11 + 1,17 43,6 £ 1,07 41,01 £ 0,99 40,28 £ 0,78 45,50 £ 0,71
44,9-48,4 (8) 42,1-44,8 (8) 39,5-42,5 (9) 39,2-41,5 (6) 45,0-47,0 (7)
GTL 17,41+ 0,34 18,03 £ 0,28 16,97 15,69 17,09 £ 0,41
16,96-17,77 (6) 17,65-18,57 (7) 16,79-17,14 (2) 15,62-15,76 (2) 16,19-17,60 (11)
coL 15,31+ 0,27 15,76 £ 0,25 15,02 14,09 15,16 + 0,30
14,86-15,65 (7) 15,43-16,10 (7) 15,01-15,03 (2) 14,07-14,10(2) 14,50-15,52 (9)
cow 4,74 £ 0,16 4,74 £ 0,11 4,62 4,45 £ 0,06 4,68 £ 0,19
4,45-4,91 (7) 4,63-4,93 (7) 4,41-4,82 (2) 4,39-4,51 (3) 4,24-4,92 (11)
M3M3W 7,31+£0,19 7,54+ 0,12 7,10 £ 0,15 6,67 £ 0,15 7,18 £ 0,17
7,02-7,61 (7) 7,37-7,69 (7) 6,99-7,20 (2) 6,50-6,79 (3) 6,73-7,34 (11)
11,41 11,98 + 0,09
ZYW - - 11,45 (1)
11,30-11,51 (2) 11,82-12,09 (6)
8,55 8,70 £ 0,13 7,97 8,49 £ 0,19
MAW 8,49 (1)
8,53-8,57 (2) 8,48-8,88 (7) 7,93-8,01 (2) 8,12-8,78 (9)
ow 4,27 £ 0,15 4,02 £ 0,10 3,97 3,81 4,08 £ 0,16
4,01-4,46 (7) 3,85-4,15 (7) 3,96-3,98 (2) 3,74-3,88 (2) 3,78-4,37 (11)
8,11 7,77 £0,11 7,17 7,80+ 0,21
BCW 7,64 (1)
7,86-8,36 (2) 7,62-7,91 (7) 7,15-7,19 (2) 7,54-8,10 (9)
6,73+0,17 5,75 5,91 £ 0,15
BCH 5,78 (2) 5,95 (1)
6,51-6,98 (7) 5,73-5,76 (2) 5,65-6,09 (8)
AOB 0,56 £ 0,07 1,42 +0,12 1,38 1,06 + 0,03 1,41 +0,08
0,47-0,67 (7) 1,25-1,65 (7) 1,35-1,40 (2) 1,03-1,08 (3) 1,24-1,49 (11)
CMaL 6,76 £ 0,10 6,95+ 0,12 6,61 6,14 + 0,04 6,68 £ 0,11
6,60-6,88 (7) 6,71-7,10 (7) 6,44-6,78 (2) 6,09-6,17 (3) 6,50-6,90 (11)
3,21 3,15+ 0,06 2,91 0,03 3,10 £ 0,08
CP4L 3,04 (1)
3,09-3,32 (2) 3,07-3,24 (7) 2,89-2,94 (3) 2,98-3,22 (9)
ML 12,81+ 0,23 13,57 £ 0,22 12,62 11,66 + 0,19 12,72 + 0,32
12,60-13,21 (7) 13,33-14,03 (7) 12,41-12,82(2) 11,48-11,85(3) 12,16-13,16 (11)
aL 7,25+0,13 7,32+0,11 7,03 6,43 = 0,07 7,13+0,13
cm
7,04-7,44 (7) 7,15-7,46 (7) 6,93-7,12 (2) 6,35-6,47 (3) 6,91-7,35 (11)
4,04 4,76 £ 0,16 3,76 + 0,08 4,10+ 0,13
CPH 4,14 (1)
3,76-4,31 (2) 4,49-4,92 (7) 3,67-3,83 (3) 3,85-4,24 (9)
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16. &bra. Az a) M. annectans BM(NH) 78.2355 (Thaif6ld), b) M. borneoensis BM(NH) 83.349
(holotipus), c) M. federatus BM(NH) 16.4.20.5 (holotipus), d) M. montivagus BM(NH)
76.3.10.5 (holotipus) és e) M. peytoni BM(NH) 12.8.25.1 (holotipus) példanyok arcorranak
egy részlete (AOB). Skéla = 3 mm.
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17. abra. Az a) M. annectans BM(NH) 78.2355 (Thaifold), b) M. annectans BM(NH)
16.3.25.30 (a M. primula holotipusa), c) M. borneoensis BM(NH) 83.349 (holotipus), d) M.
federatus BM(NH) 16.4.20.5 (holotipus), €) M. montivagus BM(NH) 76.3.10.5 (holotipus) és
f) M. peytoni BM(NH) 12.8.25.1 (holotipus) példanyok bal felsé premolarisainak okkluzalis

nézetl rajza. Skala = 3 mm.

A M. montivagus alfajok szétvalaszthatok kilsé és koponya-, valamint fogazati
bélyegek kombinacibjaval. A M. borneoensis (Borneérdl) és M. peytoni (Dél- és Keletkdzép-
Indiabdl) alfajoknak van a leghosszabb alkarjuk, mig a M. montivagus (Dél-Kinabol és
Eszak-Mianmarbdl) és a M. federatus (a Malaj-félszigetrél) kiilsé méretei kisebbek.
Koponyaméreteket tekintve a bornedi példanyok a legnagyobbak és a dél-kinai, észak-
mianmari példanyok a legkisebbek. A maldj-félszigeti, illetve indiai példanyok atfedd
koponyaméretekkel rendelkeznek. A bornedi példanyoknak a legmagasabb a nyil- és lambda
tarajuk, a tobbi alfajnal ezek gyengén fejlettek. A kdzépsd felsd premolarisok (P3) a bornedi
és a malgj-félszigeti példanyoknal sokkal kisebb, mint a dél-kinai, észak-mianmari vagy a
dél- és keletkdzép-indiai egyedek esetében, ezért utdbbiaknal a P2 és P4 teljesen vagy
majdnem teljesen ésszeér. Az indiai példanyoknal a felsé premolarisok ritkasan, mig a malgj-

félszigeti példanyok premolarisai szorosan allnak és a P2 és P4 teljesen 6sszeér. A kdzépso
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als6 premolaris a bornedi és malj-félszigeti példanyoknal teljesen kiszorult a fogsorbdl, de a
fogsorban talalhaté a dél-kinai, észak-mianmari és az indiai példanyok esetében.

A klasszikus morfolégiai 6sszehasonlit6 mdédszerek mellett tébbvaltozés statisztikai
analizist is végeztink, hogy még teljesebben tudjuk vizsgalni a montivagus-csoporton bellili
kapcsolatokat. A PCA, mely a 12. tablazatban szereplé koponya- és fogazati bélyegeken
alapult, harom f6 csoportra valasztotta szét a példanyokat: a bornedi, és a dél-kinai, észak-
mianmari példanyok mellett egy csoportba keriltek az indiai és malgj-félszigetei egyedek
(18. abra, 13. tablazat). Ez utdbbi csoport azonban alkar alapjan jol elkulonithetd, az indiai
példanyoknak szignifikAnsan hosszabb az alkarja, mint a malaj-félszigeteki példanyoké
(Welch kétmintas t-préba, t= -10,54, p<0,0001).
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Dim 1 (60.99%)

18. abra. M. borneoensis (fekete kdr), M. federatus (fekete négyzet), M. montivagus (Ures
négyzet) és M. peytoni (Ures kor) példanyok 15 koponya-, ill. fogazati méretén alapul6

fékomponens analizis eredménye.

54



13. tablazat. A f6komponens analizis soran kapott faktorsulyok.

méret PC1 PC22
GTL 0,9079
CCL 0,9054
CCWwW 0,5712
M3M3W 0,9095
oW 0,5312
ZYW -0,6942
MAW 0,8613
BCW 0,6508 0,6337
BCH 0,7101  -0,4605
AOB 0,6885
CM3L 0,9424
CP4L 0,8135
ML 0,9478
cm3L 0,9277
CPH 0,8802
sajatérték 9,1483  1,7133
varianciaszazalék 60,9883 11,4218

A koponya- és fogazati méreteket dontési fak modszerével is vizsgaltuk. A 19. dbra
statisztikailag négy csoportot tamaszt ala: a M. annectans, a dél-kinai és észak-mianmari M.
montivagus sensu stricto, a M. federatus és a M. peytoni egyltt, illetve a M. borneoensis.
Mint azt fentebb lattuk, a M. federatus és a M. peytoni alkar alapjan egyértelmlien

elktlénitheték egymastol.
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19. abra. 29 Myotis példany 15 koponya- és fogazati méretén alapulo dontési fa (a) Myotis

annectans, b) M. borneoensis, ¢) M. federatus, d) M. montivagus és e€) M. peytoni).

Szisztematika

A morfolégiai €és morfometriai eredmények a M. montivagus sensu lato-n beldli
foldrajzilag is elkinilt taxonok 6ndllo faji statuszat tAmasztjak ala.

A Myotis nemzetségen bellll szamos széles korben elfogadott fajt ismerink, melyek
kozott a fentiekhez hasonld morfologiai bélyegek és méretkilonbségek alapjan lehet
kulonbséget tenni (Corbet és Hill 1992, Borisenko és Kruskop 2003). Nemrégiben leirt fajok,
mint pl. a M. gomantongensis (Francis és Hill 1998), a M. annamiticus (Kruskop és
Tsytsulina 2001) és a M. phanluongi (Borisenko és mtsai. 2008) és rokonaik kozott is
hasonlé morfolégiai eltéréseket figyelhettiink meg, de genetikailag vizsgalva 6ket nagyon

nagy kilénbségeket talalunk (Borisenko és mtsai. 2008, Francis és mtsai. 2010).
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Alabb megadtuk ezen fajok és a M. annectans kiegészitett diagnézisat, valamint az

egyes fajokra vonatkozo elterjedési és tkoldgiai informaciokat.

Myotis annectans (Dobson, 1871)

Szd8rospofaju egérflll-denevér

Pipistrellus annectans Dobson, 1871: 213

Myotis primula Thomas, 1920: 248

Pipistrellus annectens (sic!): Tate 1942: 251

Myotis annectans: Topal 1970: 374 (a jelenlegi névkombinacio els6 alkalmazasa)
Myotis annectans: Corbet és Hill 1992: 124

Myotis annectans: Koopman 1994: 104

Kiegészitett diagnoézis. FA 44,9-48,4 mm; CCL 14,86-15,65 mm (12. tablazat). A
hati sz6rok hosszu sététbarna alappal és vilagosabb heggyel rendelkeznek, melyek deres
hatast keltenek. A hasi sz6roknek is sététbarna az alapjuk, ezistfehér heggyel, kivéve a has
kdzepén, ahol a sz6rok hegye narancsos barna. A fll kbzepesen nagy, a fulfedé hosszu és
keskeny, lekerekitett heggyel (Dobson 1871, Francis 2008).

A koponyaprofil lapos, az arcorr és az agykoponya kozotti mélyedés sekély. Csak egy
gyenge nyiltaraj van, az anteorbitalis hid keskeny. Az elsé felsé premolaris (P2) bazalis
dimenzidi 1/4-e, 1/3-a az utolsé fels6 premolarisénak (P4). A kozépsé felsé premolaris (P3)
nagyon pici, sokszor hianyzik, vagy ha van, akkor kiszorult a fogsorbol. A kdzépsé alséd
premolaris (p3) nagyon pici, teljesen kiszorult a fogsorb6l, nem lathaté oldalrol, de az els6
(p2) és utolso als6 premolaris (p4) nem érintkezik.

Elterjedés és 0okologiai informaciok. A M. annectans-nak viszonylag nagy az
elterjedési terulete (20. abra), mely Eszakkelet-Indiatél (Dobson 1871, Thomas 1920, Bates
és Harrison 1997) Eszak-Thaiféldig (Hill és Thonglongya 1972, Bickham és mtsai. 1986)
terjed, de el6fordul Laoszban (Francis és mtsai. 1999, Francis és mtsai. 2010), Viethamban
(Francis és mtsai. 2010, Lunde 2003) és Kambodzsaban (Hendrichsen és mtsai. 2001a) is.
Kina Jinnan tartomanyabdl is jelezték (Wang 2003). A példanyok tobbsége hegyvidéki erdds
terlleteken kertlt meg, 923, ill. 1077 méteren (Thomas 1920) és 1250 méteren Doi Pui,
Chiang Mai, Thaiféldon (Hill és Thonglongya 1972).
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20. &bra. A M. annectans (négyzet), M. borneoensis (haromszdg), M. federatus (sokagu
csillag), M. montivagus (kor) és M. peytoni (6tagu csillag) elterjedése. A fekete jelek a
vizsgalt példanyokat, mig a fehérek az irodalmi adatokat jel6lik (Gorfél és mtsai. 2013).

Myotis borneoensis Hill és Francis, 1984

Borneoi egérflli-denevér

Myotis montivagus borneoensis Hill és Francis, 1984: 309
Myotis montivagus borneoensis: Corbet és Hill 1992: 123
Myotis montivagus borneoensis: Koopman 1994: 106

Kiegészitett diagndzis. FA 42,1-44,8 mm; CCL 15,43-16,10 mm (12. tablazat). A
bunda felll hosszu és tomott, a sz8rok alapja feketésbarna, véguk sététbarna. A hasoldalon

a hatbundahoz hasonléan a szérdknek feketésbarna alapjuk és barna véguk van. A ful

hosszu és keskeny, hosszu filfedével, ami a fil feléig ér és kismértékben elérefelé hajlik (Hill

és Francis 1984).

A koponyaprofil viszonylag lapos, az arcorr és az agykoponya kozotti mélyedés

inkdbb sekély. A nyil- és lambda taraj jol fejlett, az anteorbitalis hid széles. Az els6 felsé

premolaris (P2) bazalis dimenzidi 1/3-a az utolso felsd premolarisénak (P4). A k6zéps6 felsé

premolaris (P3) nagyon kicsi és teljesen kiszorult a fogsorbdl, Uugy, hogy a P2 és P4
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altalaban szorosan Osszeér. A k6zépsd alsé premolaris (p3) kiszorult a fogsorbdl és nem
lathato lateralis nézetben, az elsd (p2) és az utolso alsé premolaris (p4) nem érintkezik.
Elterjedés és 6koldgiai informéacidék. A M. borneoensis elterjedési teriilete Borneéra
korlatozodik. Eléfordul Malajzia Sabah (Hill és Francis 1984, Payne és mtsai. 1985, Yasuma
és Andau 2000 in Francis és mtsai. 2008) és Sarawak (Wilson és mtsai. 2006)
tartomanyaban, illetve a sziget indonéziai részén (Kalimantan) is (Suyanto és Struebig
2007). Payne és mtsai. (1985) és Wilson és mtsai. (2006) erdei patakok mentén fogta a faijt,

a kalimantani egyedek pedig egy karsztos terilet barlangjabdl repliltek ki.

Myotis federatus Thomas, 1916

Malaj egérfilli-denevér

Myotis peytoni federatus Thomas, 1916: 3

Myotis federatus: Tate 1941: 557

Myotis federatus: Findley 1972: 33

Myotis montivagus federatus: Corbet és Hill 1992: 123
Myotis montivagus federatus: Koopman 1994: 106

Myotis montivagus federatus: Francis 2008: 232

Kiegészitett diagnozis. FA 39,5-42,5 mm; CCL 15,01-15,03 mm (12. tablazat). A
bunda egyszinli soététbarna, altalaban vilagos végek nélkil (Thomas 1916). A fll
mérsékelten nagy és keskeny. A flilfedd el6refelé hajlik és eléri a flil magassaganak felét.

Az agykoponya kismértékben dombord. A nyil- és a lambda taraj gyengén fejlett, az
anteorbitalis hid széles. Az els6 fels6é premolaris (P2) bazalis dimenzidi az utolso felsd
premolaris (P4) 1/4-e. A k6zépsé felsé premolaris (P3) kicsi és teljesen kiszorult a fogsorbdl,
ugy, hogy a P2 és a P4 6sszeér. A kdzéps6 alsd premolaris (p3) kicsi, kiszorult a fogsorbdl
és nem lathatd lateralis nézetben, az elsé (p2) és az utolsé alsé premolaris (p4) nem
érintkezik egymassal.

Elterjedés és 6koldgiai informacidék. A M. federatus elterjedési terllete a Malj-
félszigetre korlatozodik. A tipuslel6hely mellett (Selangor és Pahang hataran), 900 méteren,
az Ulu Gombak és Genting Magasfoldeken (Heller és Volleth 1988), valamint a Temengor
Erd6rezervatumban, Hulu Perakban (Francis 1995) talaltak meg. Egy masik példanyt a Batu
barlangoknal, Kuala Lumpurhoz kézel fogtak meg (HNHM).
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Myotis montivagus (Dobson, 1874)
Burmai egérfull-denevér

Vespertilio montivagus Dobson, 1874: 237

Myotis mystacinus mystacinus (részben): Allen 1938: 215

Myotis montivagus: Tate 1941: 560

Myotis mystacinus montivagus: Ellermann és Morrison-Scott 1951: 140
Myotis montivagus: Findley 1972: 32

Myotis montivagus montivagus: Corbet és Hill 1992: 123

Myotis montivagus montivagus: Koopman 1994: 106

Myotis montivagus montivagus: Francis 2008: 232

Kiegészitett diagnozis. FA 39,2-41,5 mm; CCL 14,07-14,10 mm (12. tablazat). A
bunda hosszu és tomott a test dorzalis és ventralis részén is. A hati szérok sotétbarnak,
feketésbarna alappal és vildgosabb, csokoladébarna heggyel. A hasoldalon a széroknek
szintén feketésbarna alapjuk van, de vildgosabb heggyel (Hill 1962). A ful keskeny, a vége
lekerekitett. A fllfed® hosszu, keskeny, a belsd széle egyenes (Dobson 1874).

Az agykoponya hatarozottan domborl, a frontélis mélyedés kifejezett. A nyil- és
lambda taraj gyengén fejlett. Az anteorbitalis hid széles. Az elllsd fels6 premolaris (P2)
bazalis dimenzibi 1/3-a az utolsé felsé premolarisnak (P4). A k6zépsé felsé premolaris (P3)
viszonylag jol fejlett és majdnem a fogsorban helyezkedik el, ezaltal elvalasztja a P2-t a P4-
tél. Az als6 kdzéps6 premolaris (p3) fejlett és nincs kiszorulva a fogsorbal.

Elterjedés és okoldgiai informéacidk. Az irodalmi adatok alapjan a M. montivagus-
nak van a legnagyobb elterjedési teriilete a csoporton belll. A holotipust Jinnanban, Dél-
Kinaban gydjtétték (Dobson 1871). A faj eléfordul tovabba Eszak-Mianmarban (BM(NH)) és
Laoszban (Francis és mtsai. 1999), ahol egy hegyvidéki erdében, 1000 méteren, valamint a
Nakai Platon, 500 méter tszfm.-ban kertlt elé. Kuznetsov és mtsai. (2001) a Viethamban
talalhaté Vu Quangbdl jelezte, Mandal és mtsai. (2000) pedig négy példanyt gydjtott 1500
méter magasan, az Eszakkelet-Indiaban talalhaté Mizoram tartomanyban.

Myotis peytoni Wroughton és Ryley, 1913
Peyton-egérfilideneveér

Myotis peytoni Wroughton és Ryley, 1913: 13
Myotis peytoni: Tate 1941:562

Myotis peytoni: Findley 1972: 33

Myotis montivagus peytoni: Corbet és Hill 1992: 123
Myotis montivagus peytoni: Koopman 1994: 106
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Kiegészitett diagnozis. FA 45,0-47,0 mm; CCL 14,50-15,52 mm (12. tablazat). A
bunda viszonylag hosszu és ritka. A dorzalis fele egyontetl barna, csokoladébarna heggyel,
a ventralis sz6rok alapja so6tét, mig a véguk vilagosabb barnatdl az 6zbarnaig terjedhet. A
fllfedd kdzepes hosszusagu, nem éri el a fil fele magassagat, az elulsdé széle egyenes
(Wroughton és Ryley 1913, Bates és Harrison 1997).

A koponyaprofil mérsekelten emelkedett, egy mélyedés figyelheté meg az arcorr és
az agykoponya kozoétt. A nyil- és a lambda taraj kevésseé fejlett; az anteorbitalis hid széles.
Az els6 felsé premolaris (P2) bazalis dimenzidja 1/4-e az utolséénak (P4). A k6zépsé felsd
premolaris (P3) jol fejlett, csak részben szorult ki a fogsorbdl, ezért a P2 és a P4 nem
érintkezik. Az als6 kdzéps6 premolaris (p3) részben vagy teljesen a fogsorban helyezkedik
el, a p2 és a p4 elvalik egymastol.

Elterjedés és oOkoldgiai informacidk. A tipussorozatot a Gersoppa (ma Jog)
vizesésnél gyUjtétték Délnyugat-Indidban. A faj elterjedési terllete az Indiai-félsziget
keletkbzép és déli teriiletére korlatozédik (Wroughton és Ryley 1913, Ghosh 1989, Bates és
Harrison 1997, Vanitharani és mtsai. 2005, Vanitharani 2006).

Szisztematika

Csalad Vespertilionidae Gray, 1821
Nemzetség Myotis Kaup, 1829

Myotis indochinensis n. sp.

Myotis montivagus: Francis és mtsai. (1999)
Myotis montivagus: Francis (2008, részben)

Myotis montivagus: Francis és mtsai. (2010)

Holotipus. IEBR M-839-2 (gyljtési szam # ALO2), adult ndstény, alkoholban,
koponya kipreparalva. Nguyen Truong Son és Ho Thu Cuc gy(jtétte 2001. augusztus 15-én.

Tipusleléhely. Loa falu, Dong Son kommuna, A Luoi korzet, Thua Thien-Hue
tartomany, Vietnam, 16'06'N, 107 19’E, 970 m tszfm.

A holotipus kiilsé méretei (mm): FA= 44,1; TIB= 18,9; HF= 8,9; tbtmeg (g)= 13,0.

Paratipusok. HNHM 24210 (# ALO7), bdr, koponya kipreparalva; HZM 1.40167 (#
ALO6), IEBR M-839-3 (# ALO3), IEBR M-839-4 (# ALO4), IEBR M-839-5 (# ALO5), IEBR M-
839-8 (# ALO8), IEBR M-839-9 (# AL09), PSUZC MM 2011.57 (# ALO1), mind alkoholban,
koponyak Kkipreparalva. Az 0Osszes paratipus adult ndstény és a tipusleléhelyen a

holotipussal azonos napon lettek gyjtve.
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Tovabbi példanyok. LAOSZ: ROM 106525, adult him, alkoholban, koponya
kipreparalva, ROM 106526, adult néstény, alkoholban, koponya kipreparalva, ROM 117924
adult néstény, alkoholban, SMF 94079 adult néstény, alkoholban, koponya kipreparalva,
mind a négy Nam Pakkatan, Nakai Plateau, Khammouane tartomanybdl; SMF 94080, adult
him, alkoholban, koponya kipreparalva, Nam Pan, Bolikhamsai tartomany. VIETNAM: HNHM
2008.23.6., adult néstény, alkoholban, koponya kipreparalva, Tam Dao Nemzeti Park, Vinh
Phuc tartomany; IEBR M-57 (# SL43), adult néstény, bdér, koponya Kipreparalva, Phieng
Dung barlang, Na Hang Rezervatum, Tuyen Quang tartomany; IEBR TX05 és TXO07,
mindkett6 adult him, alkoholban, koponyadk kipreparalva, Lung Khoai falu, Ta Xua
Rezervatum, Son La tartomany.

Nevezéktan. A név arra a biogeografiai régiora utal, ahol az Uj faj egyedeit gydijtottek.
A javasolt magyar név az indokinai egérfuli-deneveér.

Diagnozis. Kozepes termetl képvisel6je a Myotis nemzetségnek (FA 43,7-45,6 mm;
GTL 17,70-18,37 mm, 14. tablazat), kozepesen hosszu fillel, négycsucsu alsé
metszéfogakkal, lapos koponyaprofillal, jol fejlett nyil- és lambda tarajjal. A kdzépsé

premolarisok az alsé és a felsé fogsorbdl is kiszorultak.

14. tablazat. A M. indochinensis n. sp. és M. sicarius kuls6-, koponya-, valamint fogazati
méretei (mm). Az értékek a kdvetkez6 sorrendben vannak megadva: atlag, + SD (n 2 2), min-

max, (n). A méretek roviditései és definicidi a szévegben talalhatdak.

méret M. indochinensis n. sp. M. sicarius
A 44,75 £ 0,63 50,12 + 1,83
43,7-45,6 (13) 48,20-54,5 (11)
17,96 £ 0,22 18,78 £ 0,16
GTL
17,70-18,37 (13) 18,68-18,96 (3)
16,00 = 0,24 16,61 + 0,41
CCL
15,66-16,44 (13) 16,19-17,10 (5)
4,98 £ 0,13 5,12 £ 0,22
CCwW
4,74-5,20 (13) 4,89-5,50 (7)
7,72+0,16 7,92 £0,22
M3M3W
7,50-7,99 (13) 7,59-8,20 (7)
11,91+ 0,25 12,06 + 0,26
ZYW
11,60-12,38 (11) 11,78-12,30 (3)
9,16 £ 0,12 9,13+0,24
MAW
9,04-9,39 (12) 8,80-9,50 (7)
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méret M. indochinensis n. sp. M. sicarius
4,48 + 0,11 4,42 +0,23
oW
4,24-4,69 (13) 4,10-4,70 (6)
8,14 + 0,15 8,14 + 0,15
BCW
7,87-8,33 (12) 8,01-8,31 (3)
6,23 +0,16 6,39 + 0,23
BCH
5,94-6,49 (12) 6,14-6-60 (3)
1,41 +0,15 0,99 +0,12
AOB
1,20-1,73 (13) 0,90-1,16 (4)
7,16 £ 0,15 7,36 + 0,16
CM3L
6,99-7,44 (13) 7,18-7,66 (9)
3,32+ 0,08 3,61+0,11
CP4L
3,20-3,45 (13) 3,49-3,76 (4)
ML 13,55+ 0,26 14,10+ 0,32
13,05-14,04 (13) 13,60-14,69 (8)
7,65+0,15 7,89 + 0,33
cma3L
7,46-7,94 (13) 7,20-8,40 (9)
4,47 + 0,12 4,76 + 0,25
CPH
4,27-4,71 (12) 4,52-5,01 (3)

Leiras. Kozepes termeti Myotis (14. tablazat), kulsé méretek (mm-ben, a mintaszam
zardjelben): FA 43,3-45,6 (18); EAR 13,8-16,1 (13); TIB 18,5-20,2 (12); HF 8,8-10,6 (17). A
bunda (a leiras a HNHM 2013.19.1. paratipus alapjan) a héatoldalon viszonylag hosszu és
egyforma sotétbarna, néhany szérvég vildgosabb. A hasbunda a hatoldalhoz hasonléan
sotétbarna alul, de a disztalis fele sargasbarna, igy a hasbunda vilagosabbnak tiinik, mint a
hatbunda (21. abra). A ful viszonylag hosszu és keskeny, de el6rehajtva nem éri el az
orrnyilast. Az ful elllsé éle konvex, a hegye lekerekitett, mig a hatulso éle konkav egy sekély
mélyedéssel. A fllfedének van egy fejlett kidudorodasa az alapjanal és a fl feléig ér (22.
abra). Az dregvitorla a hatsé lab elsé ujjpercénél tapad, a sarkantyUkaréj pedig a farokvitorla

szabad szegélyének feléig ér.
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21. abra. A M. indochinensis n. sp. HNHM 24210 paratipus a) hati és b) hasi szdrei.

22. 4bra. A M. indochinensis n. sp. IEBR TX05 (Vietnam) jobb flle és fllfeddje.

A koponya robusztus, széles és révid arcorral; a koponyaprofil lapos; az arcorr és az
agykoponya kodzotti mélyedés sekély. A jaromiv er8s, a nyil- és a lambda taraj jol fejlett, az
anteorbitélis hid viszonylag széles (23. &bra). A fels6 metszéfogak kéthegyliek, nincs
cingularis csucsuk. Az els6 felsé metszéfog (12) egy kicsivel hosszabb, mint a hatulsé felsé
metszéfog (I3), mely meghaladja az 12 masodik csucsat. A felsé szemfog (C) erGteljes és
magasabb, mint a harmadik fels6 premoléris (P4). Egy kifejezett rés talalhaté az I3 és a C
kozott. A kdzépso felsd premolaris (P3) kicsi, teljesen kiszorult a fogsorbdl és nem lathato

lateralis nézetben. Az elsd felsé premolaris (P2) bazalis dimenzidi 1/4-e a P4-ének és kb.
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kétszerese a P3 méretének (24. 4bra). Az els6é (M1) és a masodik felsé molarison (M2)
nagyon redukalt a paraconule és a paraloph, de a tébbi csucs fejlett. Az als6 szemfog (c) kb.
olyan magas, mint az utolso alsé premolaris (p4). Az elsé alsé premolaris (p2) magassaga a
c és p4 magassaganak kb. a fele. A k6zépsé alsé premolaris (p3) kicsi, részlegesen kiszorult

a fogsorbdl, de lateralis nézetben lathatd, a p2 és p4 nem érintkezik. Az alsé moléarisok

myotodontok.
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23. &bra. Lateralis nézetii koponyarajzok az a) M. indochinensis n. sp. IEBR M-839-2
(holotipus), b) M. annectans HNHM 2008.23.10. (Vietnam), ¢) M. borneoensis BM(NH)
83.349 (holotipus), d) M. federatus BM(NH) 16.4.20.5 (holotipus), €) M. peytoni BM(NH)
12.8.25.1 (holotipus) és f) M. sicarius BM(NH) 23.1.9.4 (Nepal) példanyokrdl. Skala =5 mm.
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24. abra. A M. indochinensis n. sp. IEBR M-839-2 (holotipus) a) bal fels és b) jobb als6

fogazat okkluzalis nézetl rajza. Skala = 3 mm.

Osszehasonlitasok. A viszonylag kis labfej, a hiivelykujjhoz csatlakozé 6regvitorla
és a farokvitorla szabad szegélyének feléig éré sarkantyukaréj egylttesen a kévetkezd
indomaldj régiéban eléforduld ,nagylabu” fajoktdl kaldniti el a Myotis indochinensis n. sp.-t:
M. adversus, M. annamiticus, M. fimbriatus, M. hasseltii, M. horsfieldii, M. laniger, M.
longipes, M. macrotarsus, M. pilosus és M. stalkeri (Corbet és Hill 1992; Francis, 2008).

Az oregvitorla a M. indochinensis n. sp. esetében egyszind, ez alapjan egyértelmien
elkdlondl a M. formosus-tél, valamint a M. hermani-tol.

A M. indochinensis n. sp.-nek 43 mm-nél nagyobb alkarja van, ezért a fennmarado,
40 mm-nél révidebb alkarral rendelkezd fajoktol (M. ater, M. frater, M. muricola, M. oreias, M.
ridleyi, M. rosseti és M. siligorensis) egyértelmlen elkllénul. Hasonléan, a M. blythii és a M.
chinensis sokkal nagyobb test- (FA >55,5 mm) és fogazati méretekkel (CM3L >8,0 mm)
rendelkeznek (Corbet és Hill 1992, Bates és Harrison 1997), ezért kilonbdznek a M.
indochinensis n. sp. példanyoktol.

A kovetkez6 indomalaj fajok alkar-, koponya- és fogazati méretekben hasonlok a M.
indochinensis n. sp.-hez: M. altarium, M. annectans, M. borneoensis, M. federatus, M.

montivagus, M. pequinius, M. peytoni és M. sicarius (Corbet és Hill 1992, Francis 2008,
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Gorfol és mtsai. 2013a). A M. altarium koponyajanak révid és feltlinéen felivel6 arcorra van
és az also és felsd kdzéps6 premolaris nincs kiszorulva a fogsorbdl. A M. montivagus kisebb,
nincs atfedés az AOB-n kivil egyik méretben sem és az agykoponydja domborubb. A M.
pequinius farokvitorldjanak szabad szegélyén horgas sz6rok talalhatoak (ezek hianyoznak a
M. indochinensis n. sp.-nél) és a M. pequinius egyértelmlien nagyobb is (FA 49,5-52,7 mm)
(Jones és mtsai. 2006).

A fennmarad6 fajok (M. annectans, M. borneoensis, M. federatus, M. peytoni és M.
sicarius) atfednek a M. indochinensis n. sp.-vel kils6- és/vagy koponya- és fogazati bélyegek
tekintetében. Osszehasonlitasukra a morfologiai Osszehasonlitasok és egyvaltozos
statisztikai elemzések mellett fékomponens analizist (PCA) is végeztink. A 15 koponya- €s
fogazati méreten alapul6 PCA jo 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 (25. abra,
15. tablazat). Ez utdbbi faj is egyértelmlen elkilonithetd azonban a méretei és a

koponyaalakja alapjan (lasd alabb).
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25. abra. M. indochinensis n. sp. (fekete kor), M. annectans (fekete négyzet), M.
borneoensis (Ures haromszdg), M. federatus (fekete haromszog), M. peytoni (Ures kor) és M.
sicarius (Ures négyzet) példanyok 15 koponya- és fogazati méretén alapulé fékomponens

analizis eredménye.
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15. tablazat. A f6komponens analizis soran kapott faktorsulyok.

méret PC1 PC2 PC3
GTL 0,821 -0,310
CCL 0,820 -0,300
CCw 0,735 0,322
M3M3W 0,856 0,306
Iow 0,650 -0,520

ZYW 0,383 0,732
MAW 0,793 0,365
BCW 0,588 -0,560

BCH 0,358 0,761

AOB 0,477

CM3L 0,933

CP4L 0,740 -0,314
ML 0,891

cma3L 0,908

CPH 0,627 0,584

sajatérték 7,659 2,187 1,382

varianciaszazalék 51,06 14,58 9,21

A M. annectans alkarmérete eléri a M. indochinensis n. sp.-ét, de tdbb koponya- és
fogazati méretet tekintve is szignifikAnsan kisebb, mint a M. indochinensis n. sp. (16.
tablazat). A M. annectans elkllonitheté tovabba a M. indochinensis n. sp.-tél az el6bbi als6
és fels6 kozépsd premolérisainak redukdltsaga (vagy gyakran hidnya) és a keskenyebb
anteorbitdlis hidja alapjan, aminek mérete nem haladja meg 0,7 mm-t (16. tablazat). A M.
annectans nyil- és lambda taraja kevésbé fejlett, mint a M. indochinensis n. sp.-é és a M.
annectans-nak hosszabb, eltéré szinezetli és vilagosabb végl bundaja van, illetve a has
kdzepén egy narancsos barna folt is talalhaté (Francis 2008).

A M. borneoensis tobb morfolégiai karaktert tekintve is hasonlit a M. indochinensis n.
sp.-hez (16. tablazat), de szignifikansan kisebb a kdvetkez6 méretekben: MAW, IOW, BCW,
BCH, CP4L, cm3L és CPH. A M. borneoensis els6 felsé premolarisa (P2) a P4-hez képest
kisebb, mint a M. indochinensis n. sp. esetében, mig a M. borneoensis P3-a sokkal kisebb,

mint a M. indochinensis n. sp.-é, és teljesen kiszorult a fogsorbdl.
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16. tablazat. A M. indochinensis n. sp. kivalasztott kulsé, koponya-, illetve fogazati
méreteinek 6sszehasonlitdsa a M. annectans, M. borneoensis, M. federatus, M. peytoni és

M. sicarius méreteivel egyszempontos varianciaanalizis segitségével.

méret M. annectans M. borneoensis M. federatus M. peytoni M. sicarius
FA 0,1075 0,2508 < 0,001 0,7298 < 0,001
GTL 0,0070 0,9936 0,0011 < 0,001 0,0015
CCL < 0,001 0,3494 < 0,001 < 0,001 < 0,001
CCw 0,0438 0,0419 0,0688 0,0021 0,4675
M3M3W < 0,001 0,2441 < 0,001 < 0,001 0,1846
ZYW 0,0467 0,9542 - 0,2801 0,8054
MAW < 0,001 < 0,001 0,0025 < 0,001 0,9993
IOW 0,0493 < 0,001 < 0,001 < 0,001 0,9583
BCW 0,9998 0,0010 0,0696 0,0048 1,0000
BCH 0,0141 < 0,001 0,5617 0,0074 0,6422
AOB < 0,001 0,9999 0,9987 0,9977 < 0,001
CM3L < 0,001 0,0241 < 0,001 < 0,001 0,0143
CP4L 0,4509 0,0024 0,0295 < 0,001 < 0,001
ML < 0,001 0,9999 < 0,001 < 0,001 < 0,001
cm3L < 0,001 0,0053 < 0,001 < 0,001 0,0536
CPH 0,0167 0,0070 0,3800 < 0,001 0,0791

A M. federatus szignifikdnsan kisebb a M. indochinensis n. sp.-nél a koévetkezd
méretekben: FA, GTL, CCL, M3M3W, MAW, IOW, CM3L, ML és cm3L. A M. federatus
koponyaja domborubb és kevésbé fejlett a nyiltaraja. Az M. federatus-nak sotétebb,
majdnem feketésbarna a hatbundaja.

A M. peytoni szignifikdnsan kisebb a M. indochinensis n. sp.-nél a koévetkezd
méretekben: GTL, CCL, CCW, M3M3W, MAW, IOW, BCW, BCH, CM3L, CP4L, ML, cm3L és
CPH. A koponyaprofilja magasabb, mint a M. indochinensis n. sp. esetében. A M. peytoni
kézépso felsé premolarisa (P3) a fogsorban helyezkedik el, mig a M. indochinensis n. sp.
P3-a kiszorult.

A M. indochinensis n. sp. a M. sicarius-hoz hasonlit a legjobban koponya alakot és
fogazati bélyegeket tekintve (az als6 és fels6 premolarisok relativ nagysagat és
elhelyezkedését tekintve is), de szignifikhnsan — é&tfedés nélkil — kisebb a kovetkezd
méretekben: FA, GTL, CCL, AOB, CP4L és ML (16. tablazat). Az Uj faj a még laposabb

koponyaprofilja és fejlettebb nyil- és lambda taraja alapjan is elkilnithetd.
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Genetikai elemzések. Mind az 6t laoszi M. indochinensis n. sp. példany, valamint
egy vietnami (Ha Tinh) és hat kinai (Guangxi) egyed COI szekvencigja szerepel Francis és
mtsai. (2010) filogenetikai munkajaban ,Myotis montivagus” fajnéven. Az intraspecifikus
variabilitas minimalis, ami azt valdszinisiti, hogy ezek az allatok mind ugyanahhoz a
taxonhoz tartoznak. A szekvenciak kb. 10%-kal térnek el a legktzelebbi vizsgélt taxontdl,
egy ,Myotis CMF sp. E” megnevezést visel6, még le nem irt fajtdl (Francis és mtsai. 2010).
Az ilyen mértékl kuldnbség egyértelm faji elvalast jelez.

Elterjedés és 6koldgiai informaciok. A tipuslel6hely a Loa falu kdzelében egy
masodlagos erdében talalhatd, ami a nemrégiben alapitott Saola Rezervatummal
szomszeédos. A tipussorozatot egy nagyobb patakon keresztben felallitott halokkal fogték.
Mas denevérfajt nem sikerult befogni a két napos gydjtés alkalmaval.

A Tam Dao Nemzeti Park 36.883 ha terlletl, melynek egyharmada zavartalan
szubtropusi eséerdd. A parkban hegycsucsok lancolata talalhat6, melyek magassaga 1.200-
1.600 tszfm. kozotti, és erddvel boritottak. Az esGerdd altalaban 300 m felett kezdddik és a
csucsokig tart, de néhany helyen csak 600 méter felett talaljuk. Az alacsonyabb oldalak egy
része kopasz a tarvagasok miatt vagy fenyételepitések talalhatok rajtuk (Frontier Vietnam
1994). A nemzeti parkban fogott vemhes példanyt egy éserdében, 450 tszfm.-ban fogtak.

A Na Hang Rezervatum 42.000 ha teruleti és meredek mészkéfalak jellemzik,
melyek tszfm.-a 300 és 800 méter kdzott van. Orokzold (elsédleges és masodlagos) erddk
talalhatok az alacsonyabb régiokban, mig feljebb montan és szubmontan erdék vannak a
700 méter tszfm.-ban talalhaté fennsikokon. Szamos nagy barlangrendszer is talalhaté a
hegyekben (Frontier Vietham 1997). A Phieng Dung barlang (22°30'N, 105°24’E), ahol
tovabbi példanyokat fogtak, 990 méteren nyilik. Az Uj faj mellett a kovetkez6 denevéreknek is
otthont nyujt: Rhinolophus affinis, R. pearsoni, Aselliscus stoliczkanus, Hipposideros armiger,
H. larvatus és H. lylei.

A Ta Xua Rezervatum a Fekete-folyd vizgy(ijté teriletén fekszik, kiterjedése kb.
18.000 ha. A rezervatum legfontosabb terlilete az északi részén talalhaté hegylanc, mely a
Hoang Lien-hegység déli nyllvanya és a Son La és Yen Bai tartomanyok hatarat képezi. Sok
2.000 m feletti hegycsucs talalhaté a teriletén (Tordoff és mtsai. 2004). A magasabb
régiokban mészkoévon kialakult erdék vannak, melyeket 400 méter alatt zavart masodlagos
allomanyok valtanak fel. A két M. indochinensis n. sp. példanyt a masodlagos erdében, 370
méteren gydijtotték.
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5.2.  Virusok

A kulféldrdl a szerz6 altal gydijtétt mintakbol 6sszesen 142 guand és 14 tamponmintat
elemeztink (17. tablazat). A gazdafajok 9 denevércsaldd 32 nemzetségéhez tartoznak. A
mintakat harom kontinens négy orszagabdl gyuljtottik. A tamponmintak kozul egy sem
bizonyult pozitivhak, de a guanomintédk kozul 15 tartalmazott AdV-t, melyekbél 14 0j AdV-t
sikerdlt kimutatni.

Az 0j AdV-ok mind a Mastadenovirus nemzetség tagjai és egymastol eltéré és
korabban ismeretlen virusok. E 14 Uj AdV-t 12 denevérfajban talaltuk, melyek 8 genushoz és
4 csaladhoz tartoznak (18. tablazat). A Hipposideros fuliginosus és Artibeus jamaicensis
fajokbdl tdbb tipust is sikertlt kimutatnunk, mig egy Neoromicia faj két példanyabdél ugyanazt
a virust mutattuk ki. Bar viszonylag magas szamban mintaztuk meg a Pteropodidae
(repul6kutyak) és a Rhinolophidae (patkdsdenevérek) csalad tagjait, nem sikerilt bel6lik
AdV-t kimutatnunk.

Tobb olyan denevért is mintaztunk, melyek valészinileg Uj fajok képviseldi, ezért nem
minden gazdafajt tudtunk faji szinten meghatarozni. Korabbi kutatasok bizonyitottak, hogy
tébb olyan AdV van, melyeknek kulénb6z6 nemzetségbeli fajok a gazdai, és az is eléfordul,
hogy egy gazdafajnak tobb AdV-a van. Mivel kordbbi vizsgélatok és jelen dolgozatban
szereplé virusok esetében sem talaltunk virusokat kuléonbdzé csaladokhoz tartozé
gazdafajokban, az (j virusok elnevezésekor a gazdadenevérek csaladjainak latinos nevét
hasznéltuk. Ha a pol vagy IVa2 gén Aaltalunk vizsgalt révid szakaszaban legaldbb egy
aminosav eltérést tapasztaltunk, Uj tipus nevet (szamot) adtunk. Ha nukleotid eltérés(eke)t
figyeltink meg, de ez aminosav eltérésben nem nyilvanult meg, kilénb6z6 genetikai
variansokként kezeltik oket.

Egy Namibiaban gytijtott Nycteris thebaica mintadbdl kimutatott virust ,nycterid AdV-
1"-nek neveztink el. A Hipposideros fuliginosus egyetlen példanyabdl két kilénb6zé AdV
IVa2 gén szekvenciajat sikerilt kinyerni (,hipposiderid AdV-1 és -27). Uj denevér-AdV-t
mutattunk ki egy Neoromicia faj (mely egy tudomany szaméra még leiratlan denevér) két
egyedébdl, melyek pol génjének vizsgalt szakaszai aminosav szinten megegyeznek,
azonban nukleotid sorrendjik nem azonos. Mivel korabban Vidovszky és mtsai. (2015) mér
négy vespertilionid AdV-t nevezett el, a Vespertilionidae csaladba tartozé Neoromicia-kbol
kimutatott AdV a ,vespertilionid AdV-5" nevet kapta. A Hipposideros fuliginosus-ban és a
Neoromicia fajbol kimutatott AdV-ok mellett tovabbi kongoi minték is pozitivhak bizonyultak:
a Hipposideros gigas AdV-at ,hipposiderid AdV-3"-nak, mig a Vespertilionidae csalddba
tartoz6 gazdafajjal rendelkez6 Vansonia rueppeli-ben és Glauconycteris superba-ban talalt

AdV-okat ,vespertilionid AdV-6"-nak és ,vespertilionid AdV-7"-nek neveztik el.
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17. tdblézat. A kutatas soran elemzett mintak szarmazasa (3 = 6sszes, += pozitiv).

Namibia Kongoi Dem. Kozt. Vietnam Mexik6

csalad

. uano tampon uano uano uano
nemzetség 9 P 9 9 9

2 + 2 + 2 + 2 + 2 +

Pteropodidae

Casinycteris 3 1

Cynopterus 1
Epomops
Hypsignathus 4

Macroglossus 2
Myonycteris 1
Scotonycteris 1

ol

w

Rhinolophidae
Rhinolophus 19

Hipposideridae
Aselliscus 1 1
Hipposideros 1 22 2 1

Nycteridae
Nycteris 1 1 10

Phyllostomidae
Anoura

Artibeus

Carollia
Choeroniscus
Sturnira

P P WwWwbN

Mormoopidae
Mormoops
Pteronotus 5

[EnY

Natalidae
Natalus 3

Molossidae

Chaerephon 2

Mops 1

Sauromys 1

Tadarida 1

Vespertilionidae
Glauconycteris 13 1

Hypsugo 1

Kerivoula 3 16 2
Myotis

Neoromicia 1
Phoniscus 1
Pipistrellus
Scotophilus
Vansonia

AN
N
w

)
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Vietnamban két Pipistrellus fajban taldltunk Uj virust (vespertilionid AdV-8 és -9),

valamint a Hipposideridae csaladba tartozé Aselliscus dongbacana-ban, mely a ,hipposiderid

AdV-4” nevet kapta. A mexikéi gyljtés soran két Myotis fajpban egy-egy és az Artibeus

jamaicensis gyumolcsevé denevérfajban két virust mutattunk ki, melyeket ,vespertilionid
AdV-10" és ,vespertilionid AdV-11", illetve ,phyllostomid AdV-1" és ,phyllostomid AdV-2”

néven neveztink el.

18. téblazat. A vizsgalatok soran kimutatott Uj adenovirusok.

AdV gazdafaj/taxon csalad orszdg pol Iva2
hipposiderid AdV-1 Hipposideros fuliginosus (GT937_1) H Kong6é dupla +
hipposiderid AdV-2 Hipposideros fuliginosus (GT937_2) H Kong6é dupla +
hipposiderid AdV-3 Hipposideros gigas (GT958) H Kongo + +
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 Mexiko + +

o Neoromicia sp. (GT953) i + +
vespertilionid AdV-5 Neoromicia sp. (GT971) Vv Kongo . .
vespertilionid AdV-6  Vansonia rueppeli (GT1001) \% Kongo + +
vespertilionid AdV-7  Glauconycteris superba (GT1012) \% Kongo + +
vespertilionid AdV-8  Pipistrellus tenuis (GT1217) Vv Vietnam + +
vespertilionid AdV-9  Pipistrellus cf. javanicus (GT1259) Vv Vietnam +
vespertilionid AdV-10 Myotis sp. (GT1364) \% Mexiko + +
vespertilionid AdV-11  Myotis cf. keaysi (GT1368) \% Mexiko + +

Roviditések: + — sikeres felerésités, N — Nycteridae, H — Hipposideridae, V —

Vespertilionidae, P - Phyllostomidae

A részleges pol aminosav szekvenciak illesztése alapjan készilt filogenetikai fan (26.

abra) a denevér AdV-ok nagyjabdl a gazda denevércsaladok szerint csoportosultak, &m nem

voltak monofiletikusak. Nagyobb csoportokat alkottak a Vespertilionidae és a Pteropodidae

csalddokba tartozé gazdafajok virusai. A Rhinolophidae és a Hipposideridae gazdacsaladok

AdV-ait érdemes egyutt kezelni, mert gazdaik filogenetikailag is kozel allnak egymashoz.
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freeshrew-1
| Pteropus giganteus KC692422

I california sea lion-1
Hipposideros gigas GT958

1

porcine-5 .
2 bovine-2

bovine-1
simian-3
simian-25
human-2
human-12
humang 1
simian-
human-40
porpoise-1
bottlenose dolphin-

— Pipistrellus cf. javanicus GT1259
[ 10 JA308810

pond bat-1
ﬁ gMoﬁsci.kea i GT1368
Myatis s .Gﬂﬁﬁ
ﬁ!yoﬂs horsfeldii GU226951

Geoffroy's bat-1

Myotis ricketti JQ308808
lesser mouse-eared bat-1
hat AdV-3 (Myotis ricketti
Glauconycteris superba GT1012
reater noctule bat JX065123

bat AdV-2 (Pipistrellus pipistrellus)
common pipistrelle bat-4

soprano pipistrelle bat-3

soprano pipistrelle bat-1

common pipistrelle bat-3

Scotophilus kuhlii GU226952

vesperilionid-4
caning-1

Vansonia rueppeli GT1001
:NeommICla sp. %1'553
common noctule hat-2
common noctule bat-3

seroting 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-2
lesser noctule bat JX065129
[esser noctule bat JX065127

Myotis ricketti GU226363
_q_myoﬁs ricketti GU226960
greater mouse-eared hat-1
—— Savi's pipistrelle bat JX065121

Pipistrellus tenuis GT1217
equine-1

esmodus rofunalus KC110769

Nycteris thebaica GTA76
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Hipposideridae

Vespertilionidae

Phyllostomidag
Nycteridae



| ngmky1marmoset-1
SKUNK- e
vespertiionid-1 Vespertilionidae

Kuhl's ripistrelle bat-1
Eﬂlco oured bat1
Nathusius' pipistrelle bat-1

soprano pipistrelle bat-4
4| F Soprano p|[1|strelle bat-2
— common p|?|s relle bat-2
_ﬂmctu e bat JX065119
i brown long-eared bat-1
northern bat-1

o Pteropus ﬁ%%eus KC692420 P'rtero odidae
L beus jamaicensis ostomidag
‘[ MWy hrsTACULER:

Hipposideros armiger GU226964 o L
Hipposideros armiger KC171020  Hipposideridae + Rhinolophidag
— Mediterranean horseshoe hat-3

Mediterranean horseshoe hat-1

- Mediterranean horseshoe bat-2

lesser horseshoe bat-1

= Rhinolphus sinicus KT698854

4 Rhinolophus sinicus KT698853

Rhinolophus sinicus KT698855
. Mediterranean horseshoe bat-4

— greater horseshoe bat-1
Aselliscus dongbacana GT1251
L Artibeus jamaicensis GT1385 Phyllostomidae
bovine-3
fiti monkey-1
L famarin-1
prce: Pteropus leschenaultii HQ529709
eropus leschenaultii :
| Pteropus giganteus KC692428 Preropodidae
\—‘_{ Pteropus giganteus KC692430
bamdv-ﬂ

eropus dasgmaﬂus]

i Pteropus giganteus KC692428
Pteropus giganteus KC692427
Pteropus gi%anteus KC692426
— Pteropus giganteus KC692425

: Pteropus giganteus KC692424

Pteropus giganteus K069242Pst T
Bropus giganteus

— bovine-A0 peds

Pteropus %Jiganteus KCE92421
Pteropus giganteus KCG92417
| murine-3

muring-1

muring-2

08
26. abra. A pol 92 as hoszlUsagu szakaszan alapul6 tavolsagi matrix torzsfa. A fan csak a
Mastadenovirus nemzetségbe tartozé virusokat szerepeltettik. A térzsfan kékkel jel6ltik a

denevér-AdV-okat, ezek kozil félkoverrel és aldhuzassal a jelen munkaban kdzdolt Uj
virusokat. Az eurépai denevérfajok esetében a gazdafaj angol nevét, az Eurépan kiviliek
esetében azok tudomanyos nevét hasznaltuk. A Vidovszky és mtsai. (2015) munkaban

kozolt Uj virusok kivételével a denevér-AdV-ok nevében a GenBank azonositészadm vagy a

GT mintaszam szerepel. Szines hattérrel jeldltik a kilénb6z6 csaladokba tartozo
gazdadenevérek csoportjait. Piros szinnel jel6ltik a denevér-AdV-ok kdzé ékel6dd,
denevértdl eltéré gazdafajokkal rendelkezé virusokat. Nem iranyitott (non-rooted) szamitas,
az abrazolaskor az egér-adenovirusokat vettik kiltagnak, mert a tobb genusra vonatkoz6

korébbi szamitasaink azt mutattak els6 leagazasnak a mastadenovirusoknal.
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6. Kovetkeztetések

6.1. Denevérek
6.1.1. A Hypsugo-fajok valtozatossaga

Az utdbbi évek intenziv kutatomunkajanak készdnhetéen a Vietnambdl kimutatott
fajok szama folyamatosan novekszik. A Can és mtsai. (2008) altal készitett utolsé
Osszefoglalas 111 fajt sorolt fel, de azéta a dolgozatban szerepl6kon kivil tovabbi hét Uj fajt
jeleztek (Borisenko és mtsai. 2008, Furey és mtsai. 2009, Csorba és mtsai. 2011, Francis és
Eger 2012, Thong és mtsai. 2012, Borisenko és Kruskop 2013) és egyet szinonimizaltak
(Francis és Eger 2012). Jelenleg a kovetkez6 Hypsugo fajok fordulnak eld Vietnamban: H.
cadornae, H. pulveratus, Hypsugo cf. joffrei (Kruskop és Shchinov 2010, Kruskop 2013) és
H. dolichodon n. sp.

A laoszi denevérfauna szintézisét Thomas és mtsai. (2013) végezték el, 6k hét csalad
90 fajat soroltadk fel munkajukban. A Vespertilionidae csalad a legnépesebb, 47 faj tartozik
ebbe a csoportba, melyek kéziul a Hypsugo nemzetség harom fajjal képviselteti magat: H.
cadornae, H. pulveratus és H. dolichodon n. sp.

Mivel a délkelet-azsiai Hypsugo fajok tdbbsége nagyon ritka, ez megneheziti a
megfeleld szovetmintak beszerzését, igy sajnos nagyon kevés szekvencia all
rendelkezésiinkre e csoportbdl. Tovabbi vizsgalatok sziikségesek annak megallapitasara,
hogy a morfoldgiai alapon feldllitott csoportositas helyes-e. Az altalunk vizsgalt IEBR M-1610
szamu, H. pulveratus-nak hatarozott példany a késébbiekben Uj fajnak bizonyulhat. Ebben
az esetben a nagyfoku genetikai hasonldosag miatt valészinlileg csak nemrég valtak szét a
kozds Ostdl. A régié denevéreinek vizsgalataval foglalkozo kutatoknak oda kell figyelnie az
ehhez hasonl6 példanyok esetleges felbukkanasara, mely bizonyitana, hogy nem egy egyedi

fejlédési rendellenességrdl, hanem egy uj taxonrdl van szé.

6.1.2. A Glischropus-fajok valtozatossaga

A Huang és mtsai. (2014) altal jelzett, ismeretlen taxondmiai statuszu Glischropus-rol
megallapitottuk, hogy a genus egy Uj fajat képviseli. Szumatrardl kordbban csak a G. tylopus
volt ismert, kizarolag az Eszak-Szumatra tartomanybol (van Strien 1996, Csorba 2011), ezért
jelenlegi ismereteink szerint a két faj allopatrikus eléfordulasu a szigeten. Indonéziaban a G.
tylopus-t jelezték Kalimantanbol és Malukubdl is (Rosell-Ambal és mtsai. 2008). A harmadik
faj, a G. javanus is el6fordul Indonéziaban, de csak a holotipus ismert Nyugat-Javarol
(Csorba 2011).
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A sajat délnyugat-szumatrai felmérésuk és az irodalmi adatok attekintése utan Huang
és mtsai. (2014) 87 denevérfajt sorol fel Szumatra szigetérdl. Az altalunk leirt G. aquilus n.
sp. a 88. faj Szumatrardl, és a 222. az indonéz szigetvilagbdl.

A Glischropus fajok egymastol vald elkulonitését konnyiti meg az alabbi

hatarozokulcs:

la. A koponya magas elllsé résszel és domboru agykoponyaval rendelkezik;
a RW nagyobb 4,8 MM-NEL.......cooo i 2
1b. A koponya laposabb, majdnem egyenes rostralis profillal; a RW kisebb 4,8

EOYEZIK TN oo aquilus n. sp.
8. FA B2 MMttt e s javanus
3b. FAKiSebb mint 3L MM ... tylopus

6.1.3. A Myotis montivagus—fajcsoport valtozatossaga

A molekularis vizsgélatok gyakran talalnak formalisan le nem irt &gakat a filogenetikai
torzsfakon (pl. Clare és mtsai. 2007, Francis és mtsai. 2010), mivel az atfog6é taxondémiai
revizibk hidnya miatt sokszor nehézkes a vizsgalati anyag hatarozasa. Az ilyen fejlédési
agak pontos besorolasahoz elengedhetetlen a kodzelrokon fajok tipusanyaganak vizsgalata,
azokrél esetleg Uj leirasok készitése az eredeti leirasokhoz képest bévitett tartalommal.
Kllénosen igaz ez a kevésbé ismert taxonok esetében. 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 tartoz6 fajok, valamint a morfologiailag
nagyon hasonlé M. annectans elkllonitését, egy karaktermatrixot allitottunk 6ssze (19.

tablazat).
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19. tablazat. Karaktermétrix a M. annectans, M. borneoensis, M. federatus, M. montivagus

és M. peytoni elkllonitésére hasznalt bélyegekbdl.

faj FA (mm) AOB (mm) P3 méret P3 pozicié P2/ P4 p3 pozicié
nincs / nincs /
annectans 44,9-484 0,47-0,67 nagyon teljesen Osszeér teljesen kiszorult
kicsi kiszorult
) nagyon teljesen Osszeér / alig ] .
borneoensis 42,1-44,8  1,25-1,65 teljesen kiszorult
kicsi kiszorult szeparalva
teliesen /
federatus 39,5-42,5 1,35-1,40 redukalt kiszorult Osszeér részben
kiszorult
montivagus 39,2-41,5 1,03-1,08 redukalt fogsorban jol elkulénl fogsorban
telijesen /
peytoni 45,0-47,0 1,24-1,49 fejlett fogsorban jol elkulénl részben
kiszorult

Smith és Xie (2008) a kinai denevérekrdl szold 6sszefoglaldé munkéjukban a
holotipuson (Junnan, Kina) kivil egy keletkdzép-kinai pontrdl is jelzik a M. montivagus
montivagus el6fordulasat, minden egyéb magyarazat nélkil. Mivel ezen adat és a
legkdzelebbi bizonyitott eléfordulas kozott mintegy 1600 km-es tavolsag van, ezt az adatot
nem szerepeltetjiuk térképinkon (20. abra).

A M. montivagus (sensu lato, beleértve az dsszes korabbi alfajt) jelenleg a kevéssé
veszélyeztetett (Least Concern) katego6riaba tartozik az IUCN Voérds Listgdjan (Francis és
mtsai. 2008) mivel ,elterjedési terllete széles, a populacio mérete valdszinlleg nagy, tébb
védett terlleten is el6fordul, az éléhelyek valtoztatasaval szemben tolerans, és allomanya
valészinlleg nem csokken olyan mértékben, hogy az magasabb védelmi kategoriat
indokolna”. Mivel a dolgozatban faji rangra emelt taxonok szamottevéen kisebb elterjedési
terulettel rendelkeznek, a besorolasukat revidealni szilkkséges.

A M. indochinensis n. sp. példanyokbdl rendelkezéstinkre allé nagy sorozat lehetévé
tette a részletesebb morfolégiai 6sszehasonlitast, illetve statisztikai analizist, és biztos alapot
nyujtott a taxondmiai konkllziok levonaséara. A genetikai eredmények is alatamasztjak ezeket
az eredményeket, bar tobb potencidlisan kozeli rokon fajbdl sajnos nincsenek elérhetd
szekvenciék.

Az uj fajt négy, egymastdl tavoli helyrél sikerllt kimutatni Vietnambol, ezért az
elterjedési terilete valdszinlileg nagyobb, mint azt jelenleg ismerjik. Bates és mtsai. (1999)
€és Hendrichsen és mtsai. (2001b) két tovabbi helyrdl jelzett M. montivagus példanyokat,
melyek méretiiket tekintve a két korabbi alfaj, a M. montivagus federatus és M. montivagus

borneoensis kozé estek. Az alkarméret és a koponya-, illetve fogazati bélyegek leirasa
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alapjan ezek a példanyok is M. indochinensis n. sp.-k lehetnek, de tovabbi vizsgalatok
szukségesek e kérdés biztos megvalaszolasahoz. A laoszi példanyok két kdzép-laoszi
lel6helyrél szarmaznak, és a DNS barcoding informaciok alapjan a Royal Ontario Museum-
ban tovabbi, Guangxi tartomanybdl (Kina) szarmazo6 példanyok is vannak.

A M. indochinensis n. sp.-vel egyutt mar 118-ra emelkedett a vietnami denevérfajok
szama. Az irodalomban talalhatd informaciokat is 6sszeszedve a kdvetkezd Myotis fajok
fordulnak el az orszagban: M. annamiticus, M. annectans, M. ater, M. chinensis, M.
hasseltii, M. horsfieldii, M. indochinensis n. sp., M. laniger, M. muricola, M. phanluongi, M.
pilosus, M. rosseti és M. siligorensis. A M. montivagus-t is jelezték korabban (Bates és mtsai.
1999, Hendrichsen és mtsai. 2001b, Kuznetsov és mtsai. 2001, Kruskop és Schinov 2010),
de mivel méretadatok nem elérhetéek, a példanyokat ujra kell vizsgalni annak eldéntésére,
hogy tényleg M. montivagus-okrol van szo, vagy pedig az ujonnan leirt fajt képviselik.

Az (j faj bélyegei is aldtamasztjak azt a megfigyelésiinket, hogy azok az anatomiai
karakterek, melyek kordbban a Myotis nemzetség alnemeinek elkilonitésében
segitséglinkre voltak, nem kdvetkezetesek. Tate (1941), Corbet és Hill (1992) és Francis
(2008) szerint a Myotis alnemet a viszonylag hosszu ful, a kis labfej, az alacsony
agykoponya, az egyenletesen emelked® koponyaprofil és a négyhegyi elsé és masodik als6
metsz6fogak, mig a Selysius alnemet a viszonylag kis labfej, a hivelykujjhoz csatlakoz6
Oregvitorla, a nem megnagyobbodott flil és a haromhegyl kozéps6 alsé metszéfogak
jellemzik. A Myotis montivagus-t és a rokon fajokat hagyomanyosan a Selysius alnembe
soroltdk, de a laposabb koponya éltalaban a Myotis alnem képvisel8inek jellemzéje. Mas
fajok esetében, melyeket hagyomanyosan a Myotis alnembe soroltak, a fil nem mindig
megnagyobbodott (pl. M. sicarius) és a koponya nem mindig lapos (pl. M. altarium). Mas, a
Selysius-ba sorolt fajoknak (pl. M. ater és M. annectans) viszont viszonylag lapos
koponyajuk van. Egy masik bélyeg, a csucsok szama az als6 metszéfogakon altaldban
valtozé és nem is mindig elkllonitheték egyértelmliien. Ehhez hasonléan, néhany olyan
bélyeg, amelyeket kizarélag a Leuconoe alnem tipikus bélyegének tartottak (6regvitorla a
labfej oldalan vagy feljebb tapad, fejlett protoconuli a felsé molarisokon), mas csoport fajainal
is megtaldlhatok. A M. siligorensis-nek a labfej oldaldnak kozepéhez kozel tapado
Oregvitorlgja van, illetve a M. pruinosus-nak és a M. siligorensis-nek is fejlett protoconuli
talalhato az els6 és a masodik fels6 molarison. E fajoknal azonban a tébbi Leuconoe bélyeg
(a labfej hosszabb, mint a labszar fele és a sarkantyl a farokvitorla szabad szegélyének
felénél tovabb ér) nem taldlhaté meg.

A fentiek kovetkezményeként, a korabban alnemek elkilonitésére hasznalt
bélyegeket még az tkomorfologiai tipusok elkilonitésére sem tartjuk alkalmasnak. Ennek
ellenére kétségkivill hasznosak lehetnek, amikor az egyes fajokat akarjuk elkdldniteni

egymastol. A ,nagylabd” kifejezés olyan fajokat jel6l, melyek labfeje hosszabb a labszar
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felénél, hosszu sarkantylkaréjjal rendelkeznek, és magasan tapad az dregvitorla. Ezek a
karakterek kényelmes terepi bélyegnek bizonyulnak, amikor csak fellletes hatérozasra van
lehet6ség. A csoportba szamos, egymassal evoluciésan nem kozeli rokon faj tartozik,
melyek a vizfelszinrél szedik fel a taplalékukat és a megndvekedett labfejik ehhez
alkalmazkodott.

Barcoding és filogenetikai eredmények azt tamasztjdk ald, hogy néhany, nagy
elterjedési teruletl, kistermetl faj, pl. a M. ater és a M. muricola tobb, eddig még leiratlan
kriptikus fajt tartalmaznak (Francis és mtsai. 2010, Wiantoro és mtsai. 2012). A ,nagylabd”
Myotis-ok faji szinti taxonomiaja sem mindig egyértelmli (Francis és mtsai. 2010, sajat
adatok) és szikség van e csoportban is a reviziéra. Hogy megkonnyitsiik a tovabbi
kutatasokat, egy hatarozékulcsot készitettlink a kozepes- és nagytermetl (FA 40 mm felett)

Myotis fajokra, melyek kis labfejjel rendelkeznek és az indomalj régiéban fordulnak elé.

Hatarozokulcs a kozepes- és nagytermeti (FA 40 mm felett), kislabu Myotis fajok

elkulonitésére:

1a. Az oregvitorla feltlind narancs és fekete SZinU.............oovvvviiiiiiiiiiiiiiiiis 2
1b. AZ OregVitorla €gYSZINU .........veiiiiiiiiiiiiiiiei et 3
2a. FA 55 mm felett, CM3L 8 MM felEtt .....uveeieeeeeee e, hermani
2b. FA55 mm alatt, CM3L 8 MM @latt .....couveeeeeiei e aens formosus
3a. A farokvitorla szegélyén sirid, merev sz6rok talalhaték (FA 43,7-45,6 mm,

CMBL 7,5 MM fEIELE) ...unii e e e e pequinius
3b. A farokvitorla szegélyén nincsenek ilyen szOrok ............cccoevvieeiiiiiiiiiiiieeeecceeee e, 4
4a. FA 55,5 mm felett, CM3L 8,0 MM FEIETE .....uuiveie i e e e e e 5
4b. FA 55,5 mm alatt, CM3L 8,0 MM @IALL .....ceuiieeiie it e e e e e e eeaas 6

5a. FA 60 mm felett, 13 koronajanak terllete az 12 teriletének kevesebb mint

LR ES7 T €T chinensis
5b. FA altalaban 60 mm alatt, 13 koronajanak tertlete az 12 tertletének tobb

MINE KEESZEIESE ...ttt e e e s blythii
6a. A ful elérehajtva kb. 5 mm-rel tulér az orrcsucson; az arcorr elilsd része

=T = T ST altarium

6b. A ful elérehajtva legfeljebb az orrcsucsot éri el; az arcorr elllsé része nem

(=10 = L ST P TR UPPPTTRPPPIN 7
4= T N 1L o | o montivagus
T, FA A2 MM FRIEHE ... 8

8a. Az anteorbitalis hid nagyon keskeny, < 0,7 mm (P3 hianyzik vagy nagyon



8b. Anteorbitalis hid szélesebb (P3 mindig megvan) ............coceeeiiiiiiiiciii e, 9

9a. FA>48 MM (CCL > 16 MIM)..ciiiiiiiiiii e e e e e e e e e sicarius
9b. FA< A7 MM (CCL < 17 MIM)..iiiiiiiiiee et e e e e e e et e e e e e e e e aa e e eae s 10
10a. P3 nagyon Kkicsi, teljesen kiszorulva a fogsorbdl (FA 42-45 mm) .............. borneoensis
10b. P3 bazalisan legalabb @ P2 1/4-€ .........coiiiiiiieii e 11
1la. FA < 43 mm (CCL 15,01-15,02 mm, a nyil- és lambda taraj kevéssé

1= 1= PP federatus
B o T N A B 1 o o 12

12a. Koponyaprofil egyértelml frontalis mélyedéssel és emelkedd elllsé
résszel, a nyil- és lambda taraj kevésseé fejlett.........vvviieiiiiiiiiiiiii, peytoni
12b. Koponyaprofil majdnem egyenes, az ellilsé rész lapos, a nyil- és lambda

tara) JOI et ... indochinensis n. sp.

6.2. Virusok

A vilagon létez6 18 denevércsaladbdl — melyek kozott tobb csaladba csak egy vagy
csupan néhany faj tartozik — kilenc csalad képvisel6ibdl elemeztiink mintat, ami az eddigi
legszélesebb taxonomiai lefedettség az AdV vizsgalatok kozétt. A kilenc csaladbdl négy
csalad fajaiban talaltunk pozitiv mintat. Elséként vizsgaltunk mintakat a Mormoopidae,
Nycteridae és Natalidae denevércsaladokbdl. Bar ezekbdl a csoportokbdl csak a Nycteridae
csaladbdl sikerilt AdV-t kimutatni, a tébbib6l szarmazé mintak szama alacsony volt, igy a
jovBben ezekbdl is varhaté AdV kimutatasa.

Az 6sszes guanémintat tekintve a virusprevalencia 9,86%. Azon orszagok esetében,
ahol kell6 mennyiségi minta allt rendelkezéslinkre, az atlagoshoz hasonl6 pozitivitasi aranyt
tapasztaltunk (Kongé — 9,09%, Vietnam — 8,3%, Mexiké — 11,1%). Namibiabdl viszont csak
négy mintat elemeztiink, melyek kdzll egy volt pozitiv, igy a magas (25%-0s) pozitivitas nem
vehetd relevansnak. A 10% korlli arany hasonld a Vidovszky és mtsai. (2015) altal vizsgalt
magyar mintak prevalencidjaval. A mintak pozitivitasat er8sen befolyasolhatja a
mintavételezés maddszere; a sérilt vagy elhullott allatokbdl szarmazodk, valamint a kolénia
aldl gydjtétt guandmintak pozitivitasi aranya altalaban magasabb (Go6rfol és mtsai. 2013b,
Vidovszky és mtsai. 2015). Az altalunk vizsgalt, egyedi denevérektdl vett bélsarmintak olyan
denevérektél szarmaztak, melyek nem mutattdk megbetegedés tlneteit. Az ilyen jellegi
mintak pozitivitsi aranya Vidovszky és mtsai. (2015) munkajaban ennél jéval alacsonyabb.
A harom kulénb6z6 kontinensen tapasztalt prevalencia hasonld volt, geografiai eltéréseket
nem figyelhettliink meg.

Az 6sszes éltalunk talélt virus 0], eddig ismeretlen AdV-nak bizonyult, még aminosav

szinten sem volt teljes azonossadg a kordbban publikalt AdV-okkal. Ez részben azzal is
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magyarazhatd, hogy a vizsgalt trépusi tertleteken csak nagyon alacsony szamu kutatas
folyt. Mindez arra utal, hogy még rengeteg Uj denevér-adenovirus kimutatdsaval kell
szamolnunk mar a koézeljovében is, hiszen a denevéreknek tobb mint 1300 faja ismert.
Mindegyik virus a Mastadenovirus nemzetségbe tartozott, mely tovabb erésiti a
mastadenovirusok emlds eredetének elméletét. A mai napig placentas eml6sokbél csak
mastadenovirusokat mutattak ki, egyedili kivétel a kér6dzék, melyekbdl atadenovirusokat is
ki lehetett mutatni a mastadenovirusok mellett. A filogenetikai vizsgalatok szerint ennek
gazdavaltas lehet az oka, a szarvasmarha-atadenovirusok eredeti gazdai a pikkelyes hullék
voltak (Benkd és Harrach 1998).

A részleges pol fehérje illesztése alapjan készilt filogenetikai fan a Pteropodidae
csaladnak, vagyis — a korabbi denevérrendszertan felosztasa szerint — a Megachiroptera
alrend egyetlen csaladjanak az adenovirusai hatarozottan ésibbek, mint a tébbi, akkor még a
Microchiroptera alrendbe tartozé fajok virusai. A két jelenleg elfogadott denevér alrend, a
Yinpterochiroptera (pl. Pteropodidae, Rhinolophidae és Hipposideridae) és a
Yangochiroptera (pl. Vespertilionidae, Phyllostomidae, Nycteridae) alrendekbe tartozo
gazdak virusai is nagyjabol egyutt csoportosultak, bar ezek kdzé a kladok kdzé beékelédtek
eltéré alrendekbdl szarmazé AdV-ok is. A fa alapjan nem taléltunk bizonyitékot az AdV-ok
geografiai elterjedés alapjan valé elkilonilésére. Az egyes denevércsaladokba tartoz6
virusok altalaban egyltt helyezkedtek el, de nem mindig voltak monofiletikusak. Ennek egyik
oka lehet a virusok esetenkénti gazdavaltasa a kozeli gazdafajok kozott. De oka lehet a
szamitasaink pontatlansaga is, hiszen a denevér-AdV-ok ilyen atfogo filogenetikai vizsgalata
ma még csak egy nagyon rovid as illesztésen alapulhat a masok altal publikalt szekvenciak
révidsége miatt. Eddig 0sszesen csak 6t denevér-AdV teljes genomszekvenciaja ismert,
abbdl is az utoljara, a napokban megjelent harom genom (Tan és mtsai. 2016) egymashoz
nagyon hasonld, tehat ezekre, vagyis teljes génekre, nem lehet atfogd szamitast alapitani. A
szamitasok pontossagat befolyasolhatjia az is, hogy egyes denevércsaladokbdl (pl.
Nycteridae, Phyllostomidae) csak egy vagy néhany szekvenciaval rendelkeziink, mig mas
csaladokbdl (pl. Vespertilionidae) joval tébbel.

A fan a canin AdV-1 és -2, valamint az equin AdV-1 is egyértelmiien a denevérek
kdzé ékel6dott (Vidovszky és mtsai. 2015), de mas AdV-ok is keveredtek egyes denevér-
csoportokkal. Az equin AdV-1 érdekes modon a rét vérszopddenevér (Desmodus rotundus)
AdV-aval helyezkedik el egy &gon, a gazdavaltas lehet a vérszopddenevér lovakon vagy
mas patasokon valo taplalkozasanak kovetkezménye. A csikos bilzosborz (Mephitis
mephitis) (Kozak és mtsai. 2015) és a torpe selyemmajom (Cebuella pygmaea) AdV-ai (Gal
és mtsai. 2013) as szinten teljesen egyeznek egyméssal a pol gén vizsgalt szakaszan, és a
fan a Vespertilionidae csaladba tartozé gazdafajjal rendelkez6 adenovirusok egy

csoportjaval alkotnak monofiletikus egységet. Nem vartuk denevér AdV-okra hasonlité virus
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felbukkandsat se ezen a ragadozok (Carnivora), se pedig a féemlésok (Primates) kdzé
tartoz6 gazdaknal sem. Radadasul a két AdV azonossaga valoszinisiti a k6zds, deneveér-AdV
eredetuket. Ugyanakkor nehéz elképzelni, hogy milyen azonos denevérfaj fertézhetett meg
egy Kanadaban elhullott csikos blzdsborzot és egy magyar allatkertben elhullott, de
egyébként az ujvilagi majmok kozé tartozé allatot. Erdekes tovabba a kaliforniai
oroszlanfokabol (Zalophus californianus) kimutatott AdV egyez6sége egy indiai
repllékutydbdl (Pteropus giganteus) kimutatott virussal, melyek kdzott a gazdavaltds megint
nehezen elképzelhetdé. Ugyanakkor az is teljesen valdszindtlen, hogy két teljesen
megegyez6 pol szakasz nem valamilyen ismeretlen, kdzos eredet miatt lenne azonos.
Vizsgalataink szerint ezen rovid pol szakaszok meglehetésen hiien tikrézik a teljes pol as
szekvencidk alapjan nyert filogenetikai rokonsagi viszonyokat. A fan taldlhaté viszonylag
nagyszamu indiai repilékutya AdV csupan egy vizsgalat eredménye. A virusok kozil a
legtdbb egy csoportba témoril, azonban vannak parafiletikusan elhelyezkedék is, mint pl. az
elébb emlitett oroszlanfokabdl kimutatott virus is. A Nycteris thebaica AdV-a a fan a
vespertilionid AdV-ok mellé kerilt, pedig ez a faj a Nycteridae csaladhoz tartozik. Ezek a
szekvenciak természetesen tul rdvidek ahhoz, hogy messzemend filogenetikai
kovetkeztetéseket vonjunk le a kapott hasonldsagok és kilonbségek alapjan. Mindamellett,
tendenciak jelzésére, elbzetes kovetkeztetések levonasara, vagy munkahipotézisek
felallitasara alkalmasak.

A canin AdV-ok denevér eredetét mar tobben valészinlsitették a torzsfakon vald
elhelyezkedéslik és genomszervezddésiik alapjan (Kohl és mtsai. 2012, Vidovszky és mtsai.
2015). A canin AdV-ok, az equin AdV-1, a denevér-AdV-2 és -3 E3 és E4 régidjaban
homolég gének talalhaték, melyek mas AdV-okban nem fordulnak el6. A canin AdV-ok
gazdaspektruma a mastadenovirusoknal megszokottdl eltéréen viszonylag széles,
kimutattdk mar kutyakbdl (Canis familiaris), aranysakalbdl (Canis aureus), farkasbol (Canis
lupus), rékakbdl (Vulpes spp.), borzbdl (Meles meles) és medvékbél (Ursus spp.) (Zarnke &
Evans 1989, Kiss és mtsai. 1996, Chomel és mtsai. 1998, Dunbar és mtsai. 1998, Dandar és
mtsai. 2010, Di Francesco és mtsai. 2015). Ez a széles gazdaspektrum és a kutyaknal és
rokdkndél tapasztalt magas patogenitds annak az eredménye lehet, hogy a canin AdV-ok
evolucios léptékkel mérve csak a kdzelmultban ugrottak at a deneveérekrdl a kutyafélékre.
Hasonlé gazdavaltasnak lehetiink tanui az equin AdV-1 esetében is, mely a hexon gén
alapjan jelentdsen eltér a szintén lovakbdl kimutatott equin AdV-2-t6l (Harrach és mtsai.
2011). Az equin AdV-1 sokkal patogénebb a lovakban, mint a filogenetikailag tavoli equin
AdV-2, tehat ez utobbit véljuk a lovak sajat, veluk egyltt fejl6dott adenovirusanak. Kézos
denevér- és canin AdV 6st feltételeztek a csikos blzdsborzban (Mephitis mephitis) talalt AdV
esetében is (Kozak és mtsai. 2015). Ezek nyilvanvald kdzeli rokonsaga ellenére, valdsziniibb

egy kozvetlen denevér eredet, mint valamelyik kutyafélékbdl vald tovabb ugras, hiszen a
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filogenetikai tavolsag aranylag nagy a canin AdV-ok és bizdsborz AdV kozétt. Ujabb
feltételezésiink a bovin AdV-10 esetleges denevér AdV eredete. A filogenetikai viszonyok
mellett a gazdavaltast erdsitheti e virusnak a fokozott patogenitasa (az 6sszes eredetileg
leirt ilyen virustorzset elhullott szarvasmarhabdl izolaltak, mely fokozott patogenitds nem
jellemz6 a szarvasmarha-adenovirusokra), az, hogy csak primer sejttenyészeten
szaporithatd, valamint a fiber gének valtozatossaga (az elsé négy izolatumnak mind eltérd
szadmu vagy hosszusagu fiber génje volt, ami jelenleg zajl6 adaptéciora utalhat) (Horner és
mtsai. 1989, Benkd és mtsai. 1995, Matiz és mtsai. 1998, Ursu és mtsai. 2004).

Kilon érdekesség, hogy egy, feltételezhetben a tudomanyra Uj denevérfajban is
talaltunk adenovirust. A Neoromicia sp. eltér minden eddig ismert denevértaxontél. Tovabbi
denevértaxonémiai vizsgalatok sziikségesek még a GT1364 szamu Myotis faji
hovatartozasanak tisztazasahoz is. A GT1251 szamu mintat egy Gjonnan leirt, Aselliscus
dongbacana-nak elnevezett fajtél vettik (Tu et al. 2015)., Az ebbél kimutatotta virus jol
illeszkedik a Hipposideridae denevércsaladba tartozd gazdafajjal rendelkezé virusok kdzé. A
Glauconycteris superba-bol kimutatott vespertilionid AdV-7 kilénleges, hiszen egy nagyon
rejtélyes fajbol mutattuk ki. Ezt a feltiné szinezet( fajt — tobb évtizednyi kihagyas utan —
néhany éve talaltdk meg Ujra (Tungaluna et al. 2013), a kong6i expedicionkon pedig tébb
mint kétszer annyi példanyt fogtunk bel6le, mint amennyi addig 6sszesen ismeretes volt.

Jelen értekezés targya nem a Magyarorszagon gydijtott mintak vizsgalata volt, ezért a
magyarorszagi vizsgalatainkrol csak érintélegesen teszek emlitést. Vidovszky Martonnal a
28 magyarorszagi denevérfajbdl 27-et vizsgaltunk adenovirusokat keresve. Az dsszesen 152
minta szlirése soran 15 Uj adenovirust talaltunk kilenc gazdafajban, a prevalencia kb. 10%-
os volt. A filogenetikai elemzésekben a virusok nagyjabdél a gazdacsaladok szerint
csoportosultak. Tébb virus is el6fordult kilonbdzé, de kdzel rokon gazdafajokban, illetve egy-
egy denevérfajban tobb kilénb6zd adenovirus is megtalalhaté volt (Vidovszky és mitsai.
2015).

Az értekezésben szerepld mintakat nem csak AdV-ok, hanem mas DNS-virusok, pl.
circovirusok szlirésére is felhasznaljuk, mely vizsgalatokbdl szintén izgalmas eredmények
varhatok.

Az altalam gydijtott mintak nem csak DNS-virusok, hanem RNS-virusok szlirésére és
genetikai jellemzésére is hasznaljak egyuttmikddéink. A vizsgalatok soran szamos Uj virust
(Astroviridae, Caliciviridae, Coronaviridae, Picornaviridae viruscsalddokhoz tartozékat)
sikerilt kimutatniuk a hazai denevérfajokban a Pécsi Tudomanyegyetem, Szentagothai
Janos Kutatokozpont virologusainak (pl. Kemenesi és mtsai. 2014a, 2014b, Kemenesi és
mtsai. 2015a, 2015b).
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7. Ujtudomanyos eredmények

A dolgozatban definidltam a Hypsugo nemzetséget kuls6é-, koponya- és fogazati-,
valamint péniszcsont-bélyegek alapjan. Megadtam a Hypsugo pulveratus atfogé
anatomiai leirasat. Koponya-, fogazati-, valamint genetikai informaciok alapjan leirtam a

Laoszbdl és Viethambdl szarmazéd Hypsugo dolichodon nevd Gj fajt.

Egy Szumatrarol (Indonézia) szarmazé példany alapjan elkészitettem a Glischropus
aquilus néven leirt 0 faj taxonémiai besorolasat, valamint elemeztem filogenetikai

viszonyait.

Rendeztem a Myotis montivagus fajcsoport taxondmiai viszonyait, mely soran négy alfajt
faji rangra emeltem, és kiegészitett diagndzisokban 6sszegeztem a fajokrél jelenleg
rendelkezésiinkre allé informaciokat. Elkészitettem a viethami példanyok alapjan leirt
Myotis indochinensis taxondmiai viszonyainak elemzését koponya- és fogazati bélyegek

alapjan.

Uj adenovirusokat mutattam ki Namibiabdl, a Kongo6i Demokratikus Koztarsasagbol,
Vietnambdl és Mexikébol. A megtaldlt virusok részleges genetikai jellemzését is

elvégeztem.

A filogenetikai jellemzés bizonyitotta a repullékutyak adenovirusainak Osibbségét és
elkilonllését, a kulonb6zé 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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