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INNOVATIV SZISZTEMATIKA: GENOMIKA, MIKRO-CT ES BIOAKUSZTIKA VESZELYEZTETETT

GERINCESEK BIODIVERZITASANAK FELTARASABAN

BARLANGI VAKGOTE KONZERVACIOGENETIKAJA A BALKANON

A herzegovinai Proteus anguinus allomany mikroszatellita és kornyezeti-DNS alapu
vizsgalatdt a Magyar Természettudomanyi Muzeum  Molekuldris  Taxonomiai
Laboratériumaban végeztik el. A fajra kifejlesztett és a Balkanon madas allomanyokon
alkalmazott tiz mikroszatellita a genetikai valtozatossag teljes hidnyat mutatta. Eredményeinket
az Evolutionary Ecology folyodiratban kozoltiik le (Balazs et al 2020), majd bemutattuk a 9.
Herpetologiai Vilagkongresszuson Uj-Zélandon, eldad4s formajaban.

A Dbarlangi vakgéte teljes elterjedési teriiletérél gyijtott mintdk (sikeriilt Uj mintakat
hozzatenniink Olaszorszagbol ¢és Boszniabol) és a Bécsi Természettudomanyi Muzeum
Kétélti- és Hiilldgylijteményében Orzott P. anguinus tipuspéldanyaibol izolalt DNS-mintak
ujgeneracios szekvenalassal tortént feldolgozasa Illumina platformon lefutott a Texas State
University laboratériumaban (Genome Sequencing and Analysing Facility — GSAF), Prof,
Chris Nice egyiittmiikddésével. Mivel a mizeumi mintdk elemzése nem hozott sikert, a
laboratériumi feldolgozast a kinti partner megismételte, de sajnos ez a masodik futtatds sem
adott értékelhetd eredményt, igy az arche mintdk nélkiil elemeztiik tovabb a kapott
eredményeket. Terveink szerint Vords Judit szeretett volna Texas-ba utazni, hogy az Illumina
platformon kapott populacio-genomikai adatok elemzését (De Novo Assembly, Variant
Calling, Entropy modelling, statisztikai elemzések) megtanulja az ottani szakemberektdl, de a
jarvanyhelyzet miatt ez meghiusult, igy online konzultacioval dolgoztuk fel az adatokat a texasi
szakemberek segitségével.

Az Entropy szoftvert (Gompert et al. 2014) hasznaltuk a mintak klaszterezéséhez (mintanként
atlagosan 1,8 millidé read). A model hasonld illeszkedést hozott ki a K=3, K=4 ¢és K=5
csoportositasra, K=5 feletti csoportokra a model mar nem talalt 4 strukturat (1. abra). Harom
f6 klaszter alakult ki, ami nagy valoszinliséggel harom taxont jelent. Egyik a dél-balkani
klaszter (Herzegovina, Dél-Horvatorszag), masik a kozép-horvatorszagi (Rupecica és
Markarova), harmadik pedig az Isztriai-félsziget (Pincinova). A K emelkedésével az
olaszorszagi mintak strukturdja lett valtozatosabb, azt mutatva, hogy a kérnyez6 alloméanyokkal
valamiképpen Kkapcsolatban all. Az észak-bosnyak mintak (Bihac) szintén tovabb

strukturalodtak, K=5-nél egy 0j genetikai elemmel boviilve.
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1. abra A vizsgalt P. anguinus populaciok klaszterezése az Entropy szoftver hasznalataval

A barlangi vakgdtérdl szerzett ismereteinket beépitettiik az Eurdpai kétéltii-hiilld fajlistat kozlo
tanulmanyunkba, amit az Amphibia-Reptilia folyoiratban publikaltunk az Eurdpai
Herpetologiai Tarsasag Taxondmiai Bizottsagaval (Speybroeck et al. 2020). Ennek a
publikécionak a kdszonetnyilvanitasaba nem keriilt bele a projekt és az NKFIH, mivel a sok
szerzOre tekintettel az volt a megallapodés, hogy nem ndveljiik a cikk hosszat a tdmogatok
listdzasaval.

A palyazat lehetdséget adott, hogy a Proteus mintdinkkal részt vegylink egy egyiittmiikodésben,
ami a Szalamandrafélék (Salamandridae) MHC-I Class 1 és antigénfeldolgozd gének

crer

folyoiratban kozoltiik le (Palomar et al. 2021).



A PETTYES GOTE MOLEKULARIS TAXONOMIAJA ES FILOGEOGRAFIAJA MAGYARORSZAGON

Hazank teriiletérdl 15 lel6helyrdl 6sszesen 100 Lissotriton vulgaris szovemintat gyijtottiink a
Global Genome Biodiversity Network (GGBN) sztenderdjei szerint. A mintakbol a DNS-t a
Magyar Természettudomanyi Mizeum Molekuldris Taxonomiai Laboratoriumaban izolaltuk,
az izolatumot ujgeneracids szekvenaldsra kiildtik Lengyelorszagba a Jagell6i Egyetemre
(Molecular Inversion Probe modszer (MIP) alkalmazasara). Az adatainkat kiegészitettiik
lengyel partnereink mar publikalt adataival (Wielstra et al 2018), hogy a mintak jol lefedjék a
két alfaj (L. vulgaris vulgaris és L. vulgaris ampelensis) karpat-medencei el6fordulasat. A MIP
Osszesen 1234 gént amplifikalt. A DAPCs elemzés (Discriminant Analysis of Principal
Components) 5 csoportot hatarozott meg (2. abra), egyértelmiien elkiilonitve a két alfajt
(Lvv=Lissotriton wvulgaris vulgaris, Lva=Lissotriton vulgaris ampelensis) és tovabb

strukturdlva a nominotipikus alfajt négy kiilonb6zd alcsoportra.
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2. abra A Lissotriton vulgaris (pettyes géte) allomanyok csoportositas a DAPCs modszerrel.

A genetikai csoportok foldrajzi elhelyezkedése azt mutatta, hogy a Tisza mentén és attol keletre
Magyarorszagon a L. v. ampelensis alfaj genetikailag tiszta vagy a L. v. vulgaris alfajjal hibrid
allomanyai talalhatoak. A tobbi csoport a Tiszatol nyugatra fordul eld, a Fels6-Duna, K6zépso-
Duna, Drava+Szava+Als6-Duna, és az Eszaki-kozéphegység mentén rendezédve. Ezzel

megerdsitette azt az elméletet, miszerint a nagy folyok és vizgytijtéik fontos szerepet jatszanak



a fajok/alfajok elterjedés torténetében. Az eredményekbdl elkésziilt kézirat a tarsszerzéknél van

véleményezésre, és hamarosan benytjtasra keriil a Zoologica Scripta folydirathoz.

A palyazat lehet6vé tette, hogy egy rokon faj, az alpesi géte (Ichthyosaura alpestris)
molekularis taxondmidjan és filogeografidjan is dolgozhassunk. Ennek eredményeként ujra
leirtuk az Ichthyosaura alpestris bakonyiensis (Dely, 1964) alfajt az Orségbdl és a Bakony
hegységbdl, és a faj genctikai valtozatossagat a Karpat-medencében. Eredményeinket az Acta

Zoologica Academiae Scientiarum Hungaricae folyoiratban kozoltiik le (Voros et al 2021).

LEVELIBEKAK DIVERZITASA BRAZILIA ATLANTI ESOERDEIBEN

Voros Judit 2019 oktoberében egy honapra Brazilidba utazott, ahol az Universidade Estadual
de Santa Cruz Egyetemen végezte a Phyllodytes nemzetség taxondmiai vizsgalatait. Ennek
soran sikertilt azonositani a korabban leirt Phyllodytes amadoi békafaj ebihalat, és konzervalni
annak néhany példanyat; az ebihalak morfoldgiai leirdsa a Salamandra folydiratban
nyomtatasban van (Voros et al. in press). Az egy honapos tanulmanyut alatt elkezdte egy eddig
azonositatlan Phyllodytes-faj leirasat, de a pandémia miatt kialakult helyzetben a brazil
kollégak a mai napig nem tudtdk elkiildeni a leirdshoz sziikséges tovabbi példanyokat. Részt
vett tovabba a kinti partner Okoldgiai vizsgalataiban is, amely a Phyllodytes-fajok
taplalékbazisat kutatja. A bromélialakd kétéltiifajoknak kiemelt jelentésége lehet a
szunyoglarvak mennyiségének csokkentésében, ami a tropusi orszagokban a szinyogok altal
terjesztett betegségek miatt kiemelten fontos, és rairanyithatja figyelmet a kétéltiek védelmére.
Az ebbdl sziiletett eredmények kozlése folyamatban van (Solé et al in prep). A Bahia allamban
eléforduld Phyllodytes-fajok (Phyllodytes wuchereri, P. praeceptor, P. melanomystax, P.
luteolus, P. tuberculosus, P. amadoi) mikro-CT felvételei elkésziiltek (3. abra) a bonni
Alexander Koenig Muzeumban (Claudia Koch egylittmiikodésével), azonban a képek
kiértékelése a brazil fél miatt félbeszakadt. Braziliat kiilondsen stlyosan érintette a pandémia,
¢és ebbdl sajnos nem Vvolt kivétel a partner egyetem sem (UESC). A kollégak most térhetnek
csak vissza az egyetemre ¢és kapnak lehetOséget a gylijteményekben tevékenykedni.
Reményeink szerint hamarosan megkapjuk a sziikséges szakmai informaciot a brazil féltdl és
ezt a projektrészt is lekozolhetjiik. A Phyllodytes-fajok valtozatossagardl és 6kologiai hasznarol

eldadast tartottunk az Eurdpai Herpetoldgiai Kongresszuson, Milandban, 2019 szeptemberben.



3. abra Phyllodytes melanomystax mikro-CT felvétele

A STRABOMANTIDAE BEKACSALAD INTEGRATIV TAXONOMIAJA A PODOCARPUS NEMZETI

PARKBAN, ECUADORBAN

2020. marcius 3-an Voros Judit a terv szerint Ecuadorba utazott, hogy a dél-ecuadori
Podocarpus Nemzeti Park kriptikus diverzitasanak feltarasdban részt vegyen. Egy rovid, Loja
melletti és egy déli (perui hatar melletti) gylijtéut meg is valdsult, de a zord id6jaras miatt a
Podocarpus Nemzeti Parkba tervezett expediciot csak marcius 16-1 kezdéssel tudtuk a kinti
kollégékkal megszervezni. Kozben viszont a virus-helyzet fokozddasaval Magyarorszag €s
Ecuador is lezarta a hatérait, igy gyorsan, 2020. marcius 18-an el kellett hagyni az orszagot és
visszatérni, sajnos a tervezett munka elvégzése nélkiil. Az ecuadori kollégak egészen 2020
decemberéig nem jutottak el a Podocarpus Nemzeti Parkba, de a mostani expedicidjukon
sikeriilt izgalmas Uj taxonokat gylijteniiik. A genetikai vizsgalatokban azonban a Magyar
Természettudomanyi Mtzeum Molekularis Taxondémiai Laboratériumanak bevonéasaval részt
vettiink. Ennek kovetkezményeként leirtunk egy 0j Pristimantis békafajt (Pristimantis lojanus)
amelyet Loja varosaban gyijtottek a kollégak, és eredményeinket a neves PLoS One
folyoiratban kozoltiik le (Szekely et al. 2021) (4. abra). Ugyan a pandémia miatt egy ijabb
expedicié mar nem volt lehetséges, az egylittmiikodés folytatodik, és a kdzeljovoben egy tijabb

Pristimantis-faj leirasat tervezziik.



4. abra Pristimantis lojanus sp. nov. Fot6: Paul Székely

A palyazat tamogatasabol honlapot épitettiink, amelyen a palyazatban elért, kétélti-kutatasi

eredményeket rendszeresen kozzétessziik. A honlap elérhetdsége: herpetology.nhmus.hu

MUZEUMI TiPUSPELDANYOK GENETIKAI TIPIZALASA

A palyazat megvalositasa soran a késdbbiekben targyalt kutatdsokhoz sziikséges mintakbol
izolaltunk DNS-t, specialis, degradalt mintakra is alkalmazhato kit-tel. Fontos szempont volt a
vizsgalni kivant lokuszoknal, hogy 1) filogenetikailag informativak legyenek 2) a GenBank-
ban elérhetéek legyenek olyan szekvencidk, melyekkel Osszehasonlitva megalapozott
eredményeket kapunk. Ezek figyelembevételével valasztottunk ki 2 mitokondridlis és harom
nuklearis markert, melyekre primereket és PCR protokollokat fejlesztettiink, majd teszteltiik

azok univerzalis felhasznéalhatosagat.

VESZELYEZTETETT TROPUSI BIODIVERZITAS: EGY KRIPTIKUS FAJOKBAN GAZDAG

DENEVERCSOPORT FILOGENETIKAJA

A Murininae alcsaladba tartoz6 fajok mintdibol megtortént a kivalasztott mitokondrialis gének
szekvenalasa. A degradéltabb, ¢és ezért rovidebb szakaszokat tartalmazd mintdk

szekvenalasanal hasznaltuk a palyazatban kifejlesztett uj primereket is, hogy az alcsaldd minél


http://herpetology.nhmus.hu/

tobb  tagja  reprezentalva legyen. A  Magyar Természettudomanyi Muzeum
Emlésgytijteményében nem megtalalhatd, de a vizsgdlatba bevonandd fajok mintait
egyiittmiikddd partnereinktdl kaptuk meg. A mitokondridlis gének alapjan meghatarozott
kiilonb6zé OTU-k (operative taxonomic unit) esetében elvégeztik a nuklearis intronok
szekvenalasat is. Az igy kapott torzsfak alapjan sikeriilt meghatarozni a Murininae alcsaladba
tartoz6 harom nemzetség (Harpiola, Harpiocephalus és Murina) egymashoz viszonyitott
helyzetét, potencialis mtDNS introgressziot a Murina feae/cineracea/jaintiana complex
esetében, valamint feltarni az alcsalad leszarmazasi kapcsolatait. Az alcsalad vizsgalata soran
kinai egylittmiikodokkel irtunk le egy uj fajt, mely cikk a Zoological Research nevii
folyodiratban jelent meg (Yu et al. 2020).

5. abra A Murina jinchui sp.n. morfologiai bélyegei



VESZELYEZTETETT TROPUSI BIODIVERZITAS: TOVABBI DENEVERCSOPORTOK TAXONOMIAI-

SZISZTEMATIKAI ES FILOGENETIKAI VIZSGALATA

A tamogatasnak és széleskori egyiittmiikodéseinknek koszonhetden tobb mas, a palyazat
témajaba szervesen illeszkedd kutatast is végeztiink, melyekbdl rangos folyoiratokban jelentek
meg cikkek.

Molekularis bioldgiai és morfologiai modszerekkel tisztaztuk a Rhinolophus macrotis
fajkomplex taxondmiai viszonyait, melyrdl sz616 cikkiink a neves Molecular Phylogenetics and
Evolution folyo6iratban jelent meg (Liu et al. 2019).

Szintén a program keretében végeztiik el a genetikai elemzéseket a Mirostrellus nevi 1j
denevérnemzetség leirasdhoz. Atlagosan kb. haromévente irnak le 0j eml8snemzetséget,
melynek megfeleléen a nagy presztizsii Journal of Mammalogy cimii folyodiratban tudtuk

megjelentetni tanulmanyunkat (Gorfol et al. 2020).

’v

6. abra Mirostrellus joffrei gen. nov. Fot6: Estok Péter

A hazankban is honos hosszufiilii-denevér (Plecotus) nemzetség elsé délkelet-azsiai
eléfordulasardl és az ahhoz kapcsolodo taxonomiai, kariologiai és akusztikai eredményekrol
szamoltunk be az Acta Chiropterologia szaklapban (Fukui et al. 2020).

A Zootaxa folyoiratban jelent meg a kipusztultnak vélt és eddig bizonytalan rendszertani
heyzett Pipistrellus sturdeei nevii torpedenevér faji onallosagarol szolo cikkiink (Gorfol et al.
2020).



A Himalajaban el6forduld ,kis Myotis” fajok morfologiai revizidja és filogenetikai
rekonstrukcidja tobb fontos Uj eredményt hozott, melyet a Mammalian Biology folyoiratban
kozoltiink le (Ruedi et al. 2021).

Integrativ taxondmiai modszerrel revidealtuk a Scotophilus nemzetséget. A két ide tartozo faj
gyakori Azsidban, szisztematikai viszonyaikat sikeriilt tisztazni a Journal of Zoological
Systematics and Evolutionary Research folydirat hasabjain (Tu et al. 2021).

Két cikkiink is foglalkozik a ritka és kiilonleges életmodt Eudiscopus denticulus faj két
hatalmas orszag, India és Kina terliletére 0j el6fordulasaival, a nemzetség filogenetikai

helyzetével, és potencialis elterjedési teriiletével (Yu et al. 2021, Saikia et al. 2021).
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7. abra. Az Eudiscopus denticulus denevérfaj potencialis elterjedési teriilete a MaxEnt

program alapjan

Morfologiai €s genetikai informacidk alapjan kiilonitettiink el egy Sri Lankan és Dél-Indidban
honos 1j hossziszarnyadenevér-fajt; a publikaci6 hamarosan megjelenik az Acta

Chiropterologica szaklapban (Kusuminda et al. accepted).



Kambodzsa még sok meglepetést tartogat a denevérkutatok szamara. A legujabb értekezésben
tobb ritka denevérfaj elsé6 kambodzsai eléfordulasat kozoltiik le (Furey et al., accepted); egy
régebben gyiijtott kambodzsai egérfiilii-denevér példany vizsgalata pedig bebizonyitotta, hogy
egy uj, eddig csak Phnom Penh-bdl ismert faj egyetlen példanyat Orizzilk a Magyar

Természettudomanyi Muzeumban (Csorba & Furey, accepted).

Rendkiviil kurrens téma a COVID-19 jarvanyt okoz6 koronavirus szarmazasi helyére
vonatkozé informacid. A Scientific Reports-ban megjelent cikk az eddig azonositott potencialis
gazdafajok filogenetikai mintazatabol kovetkeztet arra, hogy a SARS-koronavirussal
ellentétben a SARS-CoV-2-koronavirushoz kozeli virusok eredeti elterjedési teriilete

valosziniileg nem Kin4, hanem inkabb Délkelet-Azsia (Hassanin et al. 2021).

Rhinolophus malayanus i  Haplogroup |
(44 sequences) :

Rhinolophus affinis
(179 sequences)

Haplogroup 11
Vil V16
O

Haplogroup 111 Haplogroup IV

10 samples

1sample

Rhinolophus acuminatus Rhinolophus shameli ‘xz
(37 sequences) (82 sequences)

8. dbra. A SARS-CoV-2 hordoz6 denevérfajok vizsgalt populdcidinak haplotipus-halozata



AsIAN BAT CALL DATABASE (ABCD) — ONLINE HANGADATBAZIS FEJLESZTESE

A délkelet-azsiai denevérek védelmével foglalkozo legnagyobb szervezettel (South East Asian
Bat Conservation and Research Unit) kozosen elnyertiink egy GBIF - Biodiversity Information
Facilities Asia palyazatot, a SEABCRU altal 0sszegyiijtott biodiverzitasi adatok és a mi
altalunk kezelt hangokhoz tartozé informaciok k6zos platformra hozatalahoz és publikaldsahoz.
Ez a munka céljait és a nemzetkdzi kutatogardat illetéen is szervesen kapcsolodik NKFIH
palyazatunkhoz. A program 2020 végén sikeresen zarult, az echolokacids rekordokhoz
kapcsolddo eléforduldsi adatok bekeriiltek a GBIF adatbazisaba és barki altal szabadon

hozzaférhetoek.

Kifejlesztettik a ChiroVox weboldalt (https://www.chirovox.org), ahol tobb mint 3900
denevérhangfelvétel és azok metaadatai is elérhetéek (6. abra). A hangadatbazis tartalma
keresheto, illetve kiilonb6zo lekérdezéseket, statisztikai kimutatasokat, térképi abrazolast is
meg lehet jeleniteni. Az adatbazisrdl (mely a legnagyobb, nyilvanosan elérheté denevérhang-

adatbazis a vilagon), és a weboldalrol egy PeerJ cikkben szamoltunk be (megjelenés alatt).

ChiroVox

The bat call library

a turer: Pettersson Elektronik AB
D980

pe: Time expansion

v #: ABCD-NF.00001
P PA. (2009) The role of

BIF_UID: SEABCRU 0000001

01-11-2007 ema N.M., Mackie, L|.. Racey, PA
Time: 01.00.00 (2009)
2219665
gitude: 106.03550
Locat uracy: 50
tude: 660

9. 4bra A ChiroVox weboldal

Megtortént a Vietnamban gytijtott sajat, illetve egyiittmiikdok altal rendelkezésiinkre bocsatott
hangok bioakusztikai feldolgozasa is. Ennek soran olyan hangelemzési workflow-t dolgoztunk
ki, mely ingyenes programot hasznal, a feldolgozas metodikaja definidlt; igy a fejl6dd orszagok
kutatoi altal is elérhetd, standardizalt modon szolgaltat kiillonb6z6 hangtani paramétereket. Az
echolokaciot hasznald vietnami denevérfajok mintegy 60%-t61 vannak hangfelvételeink,
melyek statisztikai kikértékelése is megtortént; az eredményekbdl késziild kézirat benytjtas

elott all.


https://www.chirovox.org/
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