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1. BEVEZETES

1.1 A deneveérek sokfélesége és 6kologiai jelentosége

A denevérek (Chiroptera) rendje a ragcsalok (Rodentia) utdn a masodik
legfajgazdagabb emldscsoport, jelenleg tobb, mint 1400 képviselovel. Ez a
fajszam azonban folyamatosan ndvekszik az wjfajta gylijtési modszereknek, a
bioakusztikai és a molekularis bioldgiai vizsgalatok fejlodésének €s a taxondmiai
revizidknak koszonhetéen (pl. Csorba és mtsai. 2011; Francis és Eger 2012;
Csorba és mtsai. 2014; Gorfol és mtsai. 2014; Csorba és mtsai. 2015). A
denevérek rendje két {6 alrendre oszthatd: Yinpterochiroptera ¢és
Yangochiroptera. A Yinpterochiroptera alrendbe tartoznak a nagyobb méretii
reptilokutydk  (Pteropodidae), amelyek kordbban kiilon alrendet, a
Macrochiropterat alkottak, valamint néhany kisebb méretli csoport is, mint
példaul a patkésdenevérek (Rhinolophidae), amelyeket kordbban a
Microchiropterakhoz soroltak. A masik alrend, a Yangochiroptera, magaba
foglalja a tobbi  denevércsoportot, koztik a  simaorri-denevérek
(Vespertilionidae) csaladjat is, mely a denevérek rendjének legnagyobb fajszamu
csoportja  (Teeling és mtsai. 2005). A  denevérek  Kkivételes
alkalmazkoddképességiiknek  koszonhetéen szamos kiilonb6z6  él6helyet
meghdditottak, és rendkivili valtozatossagot mutatnak méretiikben, szinlikben,
taplalkozasukban és életmddjukban. Taplalkozasi szokasaik révén kulcsszerepet
toltenek be az Okoszisztémakban: a rovarevd fajok természetes kartevo-
szabalyozoként milkkédnek a mezOgazdasagi teriileteken, a gyilimdlcsevd ¢€s
nektarnyalogato fajok a magterjesztésben es a beporzasban vesznek részt a tropusi
és szubtropusi terlileteken, mig a hematofag és ragadoz6 fajok a taplalékhal6zatok
stabilitdsdhoz jarulnak hozzd (Kunz és mtsai. 2011). Annak ellenére, hogy a
denevéreknek szdmos okoszisztéma mitkodésében elengedhetetlen szerepiik van,
sok fajuk fennmaradasat komoly veszélyek fenyegetik. A természetes €l6helyek
atalakitasa és pusztitasa, a barlangi és épuletekben talalhat6 koldniak rendszeres

zavarasa, az intenziv mezdgazdasagi tevékenységek, valamint az olyan fert6z6



betegségek, mint példaul a fehérorr-szindréma, mind hozzajarulnak a populacidk
csokkenéséhez (Blehert és mtsai. 2009; Russo és Ancillotto 2015). Egyes
populaciok drasztikus csokkenése pedig nemcsak a globalis biodiverzitast, hanem
hosszu tdvon az Altaluk nyujtott Okoszisztéma-szolgaltatdsok stabilitasat is
veszelyezteti.

1.2 Aglobalis biodiverzitas-krizis és a tropusi emlésfauna sériilékenysége

A Fold élovilaga napjainkban jelentés mértékii atalakulason megy
keresztil, amelyet &sszefoglaléan biodiverzitas-krizisnek neveziink. Az
¢l6helyek kiterjedt pusztulasa és feldarabolddasa, az intenziv foldhasznalat, a
tulhasznosités, az invazios fajok terjedése, valamint a klimavaltozés egyittes
hatdsa vilagszerte a fajok allomanyainak csokkenéséhez és kihaldsahoz vezet
(Allan és mtsai. 2019). A jelenlegi kihalasi rata nagysagrendekkel meghaladja a
természetes kihalas titemét, ami nem csupan az egyes fajok eltinését, hanem az
Okoszisztémak mikodésének és stabilitisanak megbomléasat is eredményezi
(Ceballos és mtsai. 2015).

A biodiverzitas csokkenése nem egyenletesen érinti a Fold kiilonb6zo
térségeit: a tropusi régiok kilondsen sérilékenyek, mikdzben ezek adjak a
szarazfoldi €lovilag fajgazdagsaganak jelentOs részét. A tropusokon zajlé gyors
erddirtas, az ¢él6helyek mezégazdasagi és ipari célu atalakitdsa, valamint az
infrastruktlra-fejlesztések rovid idé alatt nagymértékben csokkentették a
természetes ¢lohelyek kiterjedését és Osszefligghségét. Ezek kovetkeztében
szamos faj populacidi izolalodnak, allomanyaik lecsokkennek, és nd a lokalis,
majd globalis kihalas kockazata (Myers és mtsai. 2000; Sodhi és mtsai. 2004).

A trépusi emldsfauna kiilonosen €rzékenyen reagél ezekre a valtozasokra,
mivel sok faj szlik 6kologiai igényekkel rendelkezik, vagy specialis él6helyekhez
kotédik. A nagytestii emldsok mellett egyre tobb bizonyiték utal arra is, hogy a
kisebb termetii, rejt6zkodo életmodot folytatd csoportok — koztlk a denevérek is
— szintén jelentds veszteségeket szenvednek el, annak ellenére, hogy ezek a
valtozasok gyakran kevésbé latvanyosak és nehezebben dokumentalhatdk (Frick
és mtsai. 2020).



A biodiverzitas-krizis egyik kiilondsen problémas aspektusa, hogy a tropusi
térsegekben a fajpusztulas Uteme gyakran meghaladja a tudoméanyos feltaras
sebességét. Szamos faj tlinhet el ugy, hogy rendszertani statuszuk, elterjedésiik
vagy Okologiai szerepiik soha nem kerul részletesen dokumentélasra (Mora és
mtsai. 2011). Ez az Ugynevezett ,ismeretlen kihalas” kiléndsen sulyos
kovetkezmenyekkel jarhat a természetvédelmi tervezés szempontjabol, mivel a
hianyos taxondmiai és faunisztikai ismeretek megnehezitik a védelmi prioritasok
meghatarozasat és a hatékony beavatkozéasok kidolgozasat.

1.3 Biodiverzitasi forropontok és természetvedelmi Kkihivasok Délkelet-
Azsiaban

Délkelet-Azsia a Fold egyik biologiailag legdsszetettebb és legsokszintibb
térsége, ugyanakkor a biodiverzitas-krizis altal az egyik legsulyosabban érintett
tropusi régio. A térség eséerdoi a vilag 25 biodiverzitasi forropontja koziil négyet
foglalnak magukba, koztik az Indo-Burma, Szunda-fold, Wallacea és a Fulop-
szigetek térségét (Myers és mtsai. 2000). Ezeket a teriileteket kiemelkedden
magas endemizmus, ugyanakkor rendkivil gyors titemi él6helyvesztés jellemzi,
ezéltal a vilag legveszélyeztetettebb élohelyei kozé tartoznak (Myers és mtsai.
2000; Sodhi és mtsai. 2004; Furey és mtsai. 2010). Mindezek miatt ezen terlletek
¢lovilaganak feltarasa napjaink egyik legsiirget6bb és legfontosabb alapkutatasa.

A denevérek fontos részei ennek a sokféleségnek, mivel Délkelet-
Azsidban az emlésfajok kozel egyharmadat teszik ki (Kingston 2010, 2013;
Simmons és Cirranello 2024), ugyanakkor a régioban a legkevésbé ismert
gerincesek kozé tartoznak, mind taxonomiai, elterjedési és 6kologiai szempontbdl
(Kingston 2010). Szamos faj kizardlag néhany példany vagy egyetlen lel6hely
alapjan ismert, mikdzben mas esetekben a morfoldgiailag hasonlo, kriptikus fajok
jelenléte neheziti a pontos fajszintli azonositds (Csorba és mtsai. 2011;
Srinivasulu és mtsai. 2019). Becslések szerint, a jelenlegi erddirtasi iitem
folytatddasa esetén a régio denevérfajainak mintegy 40%-a kihalhat a 21. szazad
végére (Lane és mtsai. 2006; Kingston 2010; Tuan és mtsai. 2023). Ennek
kovetkeztében sokkal atfogdbb termeszetvédelmi kutatdsokra és taxonomiai-
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sokfélesegnek a mélyebb megértését és pontosabb feltérképezesét (Francis és
mtsai. 2010; Kingston 2010, 2013).

1.4 A denevérek kutatdsanak mddszertani kihivasai a trépusokon

A denevérek rejtozkodo életmodja jelentés mddszertani kihivasokat allit
a faunisztikai és 6kologiai vizsgalatokkal szemben, mivel elsésorban éjszaka
aktivak, nappal pedig gyakran eldugott szallashelyeiken pihennek. A
hagyomanyos befogasi modszerekkel, mint példaul a fliggényhald és a harcsapda,
leginkabb a fold felsziné¢hez kozel (par méter magassagban) repiil6 fajokat lehet
vizsgalni, mig a lombkorona szintjében vagy az a felett repiild deneverek
rendszerint alulreprezentaltak az ilyen tipusi felmérésekben. Az Ovilagi
gylimolcsevd denevérek (Pteropodidae) kivételével a denevérek tobbsége magas
frekvencidjii ultrahangokat bocsat ki ¢és azok visszaverddését érzékelve,
ugynevezett echolokécidval tdjékozodik. Ez a sajatos rendszer lehet6vé teszi
szamunkra, hogy a fajokat akusztikusan vizsgaljuk anélkil, hogy az allatokat
fizikailag be kellene fogni vagy felesleges stresszhatasnak tennénk ki dket. Az
echolokacios hangok kulcsszerepet jatszanak a térbeli tdjékozodasban és a
zsdkmanyszerzésben (Jones és Teeling 2006; Jones és Holderied 2007), mikdzben
rendkiviili modon alkalmazkodnak az adott faj ¢életmodjdhoz és éldhelyi
sajatossagaihoz (Jones és mtsai. 2000; Parsons és Jones 2000; Russo és Jones
2002; Pfalzer és Kusch 2003; Schnitzler és mtsai. 2003; Jones és Holderied 2007).
Az akusztikus monitoring széles korben elterjedt mddszerré valt, kiléndsen a
mérsékelt égdvi teriileteken (Brigham és mtsai. 2004) és egyre nagyobb szerepet
kap Délkelet-Azsiaban is, ahol azonban még szamos hianyossag van a helyi
denevérekkel kapcsolatos ismereteinkben (Furey és mtsai. 2009a; Phauk és mtsai.
2013; Voigt és Kingston 2016; Chakravarty és mtsai. 2020; L6pez-Bosch és
mtsai. 2021; McArthur és Khan 2021; Pham és mtsai. 2021; Rai és mtsai. 2021;
Raman és Hughes 2021; Thong és mtsai. 2022a). Az azsiai denevérek akusztikai
jellemzése alapvetd fontossdgii a megbizhaté monitorozashoz és a fajok vagy
fajcsoportok azonositdsahoz, azonban ehhez sziikség van nyilt hozzaférési,

lokalis akusztikai adatbazisokra. Mivel a denevérek hangjai nem csak fajok



kozott, hanem fajon beliil is jelent6s valtozatossagot mutatnak — tébbek koz6tt az
ivar, kor, testméret, él6hely, foldrajzi elhelyezkedés, repiilési magassag és egyeb
kornyezeti tényezOk hatasara (Barclay és mtsai. 1999; Jones és mtsai. 2000;
O’Farrell és mtsai. 2000; Russo és Jones 2002; Schnitzler és mtsai. 2003; Sun és
mtsai. 2013) — elengedhetetlen, hogy ezek az adatbazisok egy adott taxon
kiilonboz6 koriilmények kozott rogzitett hangfelvételeit tartalmazzak. Ennek
kovetkeztében a fajszintli akusztikus azonositas csak akkor lehet megbizhato, ha
j6l dokumentélt, nyilt hozzaférésti, regionalis referenciaadatokra timaszkodik.
Bar tobb kisebb tanulmany mar vizsgalta a délkelet-azsiai denevérfajok
echolokécios paramétereit, ritkak az atfogdé munkak. A rejt6zkodd vagy ritka
fajok pedig gyakran hianyoznak ezekbdl a tanulmanyokbol, és maguk a
hangelemzések is csak esetenként ismételhetok meg, mivel a hangfelvételek nem
allnak rendelkezésre tovabbi vizsgalatokhoz.

Vietndm kilondsen gazdag denevérfajokban (Kruskop 2013), hiszen az
eddigi felmérések alapjan 129 fajt regisztraltak az orszag teriiletér6l (nem
publikalt adat). Az elmalt néhany évtized intenziv taxondémiai kutatdsai soran
kdzel 40 fajt irtak le Gjként: vagy a tudomany szamara eddig ismeretlenként, vagy
Vietndm teriiletén el6szor dokumentalt el6fordulasként. Ezek kozott
megtalalhatok példaul a Kerivoula titania, Murina eleryi, Mu. beelzebub, Mu.
walstoni, Mu. annamitica, Myotis ancricola, My. annamitica, My. annatessae,
My. indochinensis, My. phanluongi, Hipposideros griffini) (Csorba és mtsai.
2007; Furey és mtsai. 2009b; Csorba 2011; Francis és Eger 2012; Thong és mtsai.
2012; Tu és mtsai. 2018). Borissenko és Kruskop (2003) munkaja szolgaltatta az
elsé adatokat a vietnami denevérek echolokacios hangjairdl, mig az elsd célzott
akusztikai  vizsgalatot Furey és munkatarsai (2009a) végezték el.
Tanulményukban az észak-vietndmi Kim Hy Természetvédelmi Terlleten
eléforduld 31 denevérfaj hangjat jellemezték, és eredményeik alapjan arra a
kovetkeztetésre jutottak, hogy lehetséges a helyi denevérfajok hangalapu
azonositadsa. AzOta tobb tanulmany bévitette az orszag denevérfaunajanak
akusztikai jellemzését (Thong és mtsai. 2011; Thong 2019; Fukui és mtsai. 2020;
Pham és mtsai. 2021; Son és mtsai. 2021; Thong és mtsai. 2022a, 2022b, 2022c;
Thong 2023a, 2023b; Gy6rossy és mtsai. 2024), de még mindig szamos kérdes
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var megvalaszolasra. Fontos azonban kiemelni, hogy az akusztikus adatok alapjan
a fajszintli hatdrozas nem mindig lehetséges, ezért gyakran tagabb fajcsoportokat
(példaul nemzetségeket) adunk meg az azonositas soran. Ez azonban igy is értékes
informéacio lehet a természetvédelmi dontéshozatal szempontjabol, hiszen, ha egy
adott nemzetségbe foként védett vagy veszélyeztetett fajok tartoznak, az

Onmagaban elegendd érv lehet bizonyos védelmi intézkedések meghozatalahoz.

1.5 A rendszertan és a természetvédelem kapcsolata

A rendszertan és a természetvédelem szoros kapcsolatban all egymaéssal,
mivel a természetvédelmi dontések alapjat minden esetben a fajok pontos
azonositasa és elterjedésiik megbizhatd ismerete képezi. Egy taxon felismerése,
Ujraértelmezése, rendszertani statuszanak maodositasa, elterjedési teruletének
meghatéarozasa vagy a populécidi allapotanak felmerése kozvetlen hatassal lehet
annak természetvédelmi megitélésére, veszélyeztetettségi besorolasara és a
szamara kidolgozott veédelmi stratégiakra (Mace 2004). A taxondmiai
bizonytalansag ezért nem csupan elméleti probléma, hanem gyakorlati
kovetkezményekkel is jarhat, kilondsen az olyan fajgazdag, de adathidnyos
régiokban, mint Délkelet-Azsia.

A denevérek taxondmigja Osszetett és folyamatosan valtozo
tudomanytertlet, amely jelentés kihivasokkal jar, kiilondsen a fajok és alfajok
elkilonitésének kérdésében. Az j fajok leirdsa, az alfajok faji rangra emelése és
a korabban kilénallénak veélt taxonok szinonimizalasa folyamatosan alakitja a
csoport filogenetikai és rendszertani hatterét. A klasszikus morfoldgiai alapu
hatarozas sok esetben nehézségekbe Utkdzik, mivel szdmos denevérfaj
morfologiailag rendkiviul hasonld, vagy csupan finom bélyegekben kiilonbozik
egymastol. A kriptikus fajok jelenléte, valamint a populacioszintli variabilitas
tovabb neheziti a fajhatarok egyértelmii meghuzasat. A friss gytjtések és a
muzeumi példanyok revizidja alapvetd fontossagli a taxonomiai problémak
tisztazésaban, kilénoésen, ha tipuspéldanyokkal valdé 0Osszehasonlitas is
lehetséges. Sok esetben azonban a régi leirasok nem tartalmaznak elegendd
informaécidt, a tipuspéldanyok elvesztek, rossz allapotban vannak (t6rott koponya,



kifakult bunda), vagy nem hozzaférhetk, ami megneheziti az egyes taxonok
pontos értelmezeset (Tsang és mtsai. 2015).

A fajok pontos elkilénitéese a bioldgiai sokféleség feltarasanak és
megorzésének egyik alapvetd feltétele, ugyanakkor a rendszertan egyik
legbsszetettebb és legvitatottabb kerdése. A ,.fajprobléma” kiilondsen
hangsulyosan jelentkezik a denevérek esetében, ahol a nagy fajgazdagséag, a
morfologiai beélyegekben mutatkozd korlatozott valtozatossag, valamint a
gyakran rejtett genetikai diverzitas egyttesen nehezitik a taxondmiai értelmezést.
A bioldgiai fajfogalom a reproduktiv izolaciot tekinti meghatarozonak, amely
azonban vadon €16 populaciok esetében gyakran nem vizsgalhato kozvetlentl. A
filogenetikai fajfogalom ezzel szemben a leszarmazasi vonalak genetikai
elkulonulésére helyezi a hangsulyt, amely jol alkalmazhatd molekularis adatok
alapjan, ugyanakkor érzékeny lehet a mintavétel térbeli lefedettségére és a
vizsgalt markerek tulajdonsdgaira (Baker és Bradley 2006; Hauser 2009). A
morfologiai fajfogalom szintén széles kdrben alkalmazott, de 6nmagaban gyakran
nem elegendd a kriptikus fajok elkiilonitésére.

A kriptikus fajok jelenléte a denevérek esetében széles korben
dokumentalt jelenség, kilondsen a trépusi régiokban, ahol az evolucios
diverzifikacio gyakran gyors, mig a morfoldgiai valtozas mértéke csekély.
Szamos esetben genetikai vizsgalatok tartak fel olyan, egymastol jol elkiiloniild
leszdrmazasi vonalakat, amelyek korabban egyetlen fajként voltak kezelve
(Csorba és mtsai. 2011; Kuo és mtsai. 2017; Tu és mtsai. 2018; Kusuminda és
mtsai. 2022; Novaes és mtsai. 2023). Ezek felismerése alapvetéen modosithatja a
fajszamra, elterjedési terliletekre és veszélyeztetettségre vonatkozo ismereteinket,
és kozvetlen természetvédelmi kovetkezményekkel jarhat. Az alfajok
rendszertani statusza szintén vitatott, mivel az eltérések gyakran vezethetok
vissza populacioszintli variabilitdsra. Sokszor szubjektiv dontés kérdése az, hogy
egy forma kilon faji vagy csupan alfaji szintre kertl besorolasra (Zachos 2018).
A taxondmiai értelmezést tovabb bonyolitja a hibridizacid jelensége is, amely
nem ritka kozeli rokonsagban allé denevérfajok kdzott (Mao és mtsai. 2013;
Kruskop és Artyushin 2021). A génaramlas kovetkeztében létrejové atmeneti
vagy mozaikos genetikai mintazatok tovabb nehezitik a fajhatarok egyértelmii

7



meghuzasat, kilondsen akkor, ha a vizsgalatok kizarélag mitokondrialis
markerekre tdmaszkodnak. Ilyen esetekben a mitokondriélis és a nuklearis DNS
eltér6 evolucids dinamikdja eltérd taxonomiai kovetkeztetésekhez vezethet
(Hassanin és mtsai. 2017).

Ezek a jelenségek egyitt alkotjak a taxonOmia Ugynevezett ,.szirke
z6ngjat”, ahol sem a morfoldgiai, sem a genetikai adatok nem szolgaltatnak
onmagukban egyértelmii valaszt arra a kérdésre, hogy adott populéciokat kiilon
fajként vagy egyetlen taxon részeként érdemes-e kezelni. llyen esetekben az
egyértelmii dontések meghozatala csak tobbféle adat egyiittes értékelésével,
vagyis integralt taxonomiai megkozelitesek alkalmazasaval, illetve kritikus
adatértékeléssel lehetséges (Solari és mtsai. 2019).

1.6  Expedicios kutatasok és integralt taxonomia szerepe Délkelet-Azsiaban

A célzott expediciok kiemelt szerepet jatszanak az elterjedési mintazatok
pontositasaban és a taxondmiai kérdések tisztazasaban, hiszen szdmos, korabban
nem dokumentalt vagy félrehatarozott faj csak ilyen modon keriilhet eld. A
magyar kutatok évtizedek Gta meghatarozo szerepet toltenek be Délkelet-Azsia
denevéreinek kutatasaban a helyi szakemberek mellett, azonban a képzett
taxonémusok hianya nagymértékben akadalyozza az atfogé revizidk elvégzéseét.
A trépusi régiok rendkivili fajgazdagsadga és az egymashoz nagyon hasonlo,
gyakran kriptikus fajok azonositasa olyan specialis szakértelmet igényel, amelyet
sok esetben még a genetikai modszerek sem képesek teljes mértékben kivaltani
(Tsang és mtsai. 2015). Ha nem tudjuk pontosan elkiiloniteni az egyes taxonokat,
az jelentdsen befolyasolhatja vizsgalataink eredményeit ¢és akar téves
kovetkeztetésekhez is vezethet.

A modern taxonOmiai vizsgalatokban egyre nagyobb szerepet kap a
morfologiai, akusztikai és genetikai (mitokondrialis es/vagy nuklearis DNS)
adatok integralt alkalmazasa. Mivel egyetlen mddszer 6nmagaban gyakran nem
elegendd a pontos meghatarozashoz, a kiilonb6zd forrasokbdl szarmazé adatok
egyuttes értékelése — beleértve az 6koldgiai sajatossagokat is — biztositja a
legmegbizhatobb eredményeket (Will és mtsai. 2005; Mayer és mtsai. 2007). A

filogenetikai elemzés kiilondsen nagy segitséget nyujt az Gjonnan gyiijtott mintak
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rendszertani besorolasdban, amely mara a taxonomiai kutatdsok alapvetd
eszkozéveé valt. Az elmult két évtizedben jelentds fejlédésen ment keresztiil a
,Barcoding of Life” projekt, amely a citokrém c-oxidaz |1 (COI) gén bazissorendje
alapjan tipizalja az ¢161ényeket (Blaxter 2004; Hebert és Gregory 2005). Ez az
eljaras (barkddolds) nemcsak az uj taxonok felismerését segiti eld, hanem
lehetévé teszi a morfologiailag nehezen elkiilonithetd fajok DNS szekvencia
alapjan torténd pontos azonositasat is, azonban 6nmagaban nem minden esetben
alkalmas a taxondmiai kérdések végleges eldontésére. A projekt szdmos régio
denevérfaunajat érintette, tobbek kozott Délkelet-Azsiat (Francis és mtsai. 2010)
és az Ujvilagi trépusokat (Clare és mtsai. 2007) is.

Az integralt taxondmia szemlélet alkalmazasa nemcsak a fajok pontosabb
elkllonitését teszi lehet6vé, hanem hozzajarul az elterjedési teriiletek
Ujraértelmezéséhez, a rejtett diverzitas feltardsdhoz és a természetvédelmi
prioritasok megalapozasahoz is. Kilondsen a fajgazdag, de taxondmiailag még
hianyosan feltart tropusi régiokban ez a megkozelités kulcsfontossagu a
denevérek sokféleségének megértésehez.

1.7 Az értekezés fobb célkitiizései

Az ¢értekezés keretében bemutatott tanulmanyok kozil négynek f6
célkitiizése a délkelet-azsiai denevérek egyes csoportjainak bioakusztikai és/vagy
taxonomiai revizidja, elterjedési terlileteik pontositasa és 6kologiai sajatossagaik
jellemzése volt. Kiemelt figyelmet forditottunk a fajok és alfajok kozotti
morfolGgiai és genetikai eltérések feltarasara is. A taxondmiai kutatsok sorén
szem el6tt tartottuk az integrativ megkozelitést, vagyis a morfologiai, genetikai,
bioakusztikai és dkologiai adatok egyiittes felhasznalasat, annak erdekében, hogy
minél pontosabb és megbizhatobb rendszertani kdvetkeztetéseket vonhassunk le.
Az elsé tanulmany ezekhez a kutatdsi iranyokhoz kapcsolédva egy nyilt
hozzaférésti denevérhang-adatbédzis koncepciojat és felépitését mutatja be. Az
ilyen tipusu repozitériumok jelentésége abban rejlik, hogy a referenciahangok
segitik a taxondmiai hatarozast és a bioakusztikai vizsgalatok pontossagat.

Ezen tGlmenden a kutatasok célja volt a vizsgalt taxonok foldrajzi

elterjedésének és él6hely-preferencidinak pontositasa, ami hozzajarulhat a fajok
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vedelmi helyzetének jobb megertéséhez és a természetvédelmi stratégiak
hatékonyabb kidolgozasédhoz. A populaciok kozotti genetikai eltérések feltarasa
nemcsak a fajhatarok értékelésében jatszik szerepet, hanem evollcios és
biogeografiai folyamatok megértéséhez is hozzajarul. Az egyes tanulményok
célkitlizései ezen altalanos célok mentén keriiltek meghatarozasra, az adott

vizsgalati terlilet és kutatasi kérdes sajatossagainak figyelembevételével.

1.7.1 Elsé6 tanulmany — ChiroVox: a denevérhangok nyilvanos adatbéazisa

Az akusztikai modszerek nagy elonye, hogy zavaras nélkiil rengeteg adat
gylijthet6 a denevérekrol és az automata detektorok akar tébb napra vagy honapra
is kihelyezheték egy adott mintavételi helyre. Emellett tobb késziilék
parhuzamosan is hasznalhatdé nagyobb teriileteken, lehetdvé téve példaul az
¢él6hely-6sszehasonlitd vizsgalatokat (pl. Frick 2013, Gibb és mtsai. 2019). A
fajok pontos azonositasa ugyanakkor kihivast jelent, mivel sok faj echolokacios
hangja hasonlo, és a hangparaméterek egyedenként és foldrajzilag is valtozhatnak
(Russo és Voigt 2016; Rydell és mtsai. 2017; Goerlitz 2018; Russo és mtsai.
2018). Ezek miatt sziikség van a nagy, nyilt hozzaférésii adatbazisokra, amelyek
informéaciét nyujtanak a fajok kozotti és a fajon beluli echolokacids
variabilitasrol, kiléndsen a magas diverzitasu tropusi teriileteken.

Az elmult években egyre tébb tanulmany foglalkozott a trépusi deneverek
hangtani sajatossdgainak jellemzésével (pl. Hughes és mtsai. 2011; Phauk és
mtsai. 2013; Zamora-Gutierrez és mtsai. 2016; Hackett és mtsai. 2017; Monadjem
és mtsai. 2017; Raman és Hughes 2021; Lopez-Bosch és mtsai. 2021; McArthur
és Khan 2021), azonban az eltér6 terminoldgia és az akusztikai adatok kozlésének
kiilonb6z6 maodjai megnehezitik az 6sszehasonlitast. Ezzel szemben, a referencia
hangfelvételekhez vald6 szabad hozzaférés jelentésen javitja a fajok
azonositasanak hatékonysagat és megbizhatosagat, mivel lehetdséget biztosit
arra, hogy a kutaté kodzvetlenil, ugyanabban a szoftverben 0sszehasonlitsa az
ismeretlen egyedtdl szarmazo hangfelvételét az adatbazisban talalhatd, hozza
legkozelebbi lel6helyr6l szarmazo referenciahangokkal. Az ilyen tipusu
hangkonyvtarak létrehozasanak szikségessegét mar régdta hangsulyozzak
(Karine és Kalko 2001), és bar tobb adatbazis mar létezik (pl. Collen 2012;

10



Zamora-Gutierrez és mtsai. 2020), ezek tdbbsége nem nyilvanos, nem fed le nagy
geogréfiai régidkat vagy nem frissiil rendszeresen.

Felismervén a sziikségességét egy atfogo, rendszeresen karbantartott es
folyamatosan frissiild denevérhang adatbdzisnak, létrehoztuk a ChiroVox
adatbazist, amelynek célja, hogy egy szabadon elérhetd referencia denevérhang-
gyljteményként miikddjon, foldrajzi és taxondmiai korlatozésok nélkiil. Az
adatbazis lehetdséget biztosit a denevérhangok tarolasara és Osszehasonlitdsara,
tovabba célunk volt, hogy csak biztosan meghatarozott (sziikség esetén
genetikailag alatdmasztott) fajoktdl szarmazé hangok Kkertljenek fel, igy
garantalva a referenciahangok hitelességét.

1.7.2 Masodik tanulmany — A vietnami denevérfauna akusztikus leirasa

Az akusztikai monitoring megbizhatd és standardizalt modszert biztosit a
denevérek gyors felmérésére, azonban hatékonysaga nagymértékben fiigg a helyi
(orszagos vagy tartomanyi szintll) referenciahang-gytijtemények meglététdl.
Emiatt elengedhetetlen, hogy a vilag kiilonboz6 térségeibdl szarmazo akusztikai
kutatasok szélesebb korben elérhetévé valjanak. Béar szamos tanulmany
foglalkozott mar a délkelet-azsiai, ezen belll is a vietndmi denevérfajok
echolokécids hangjaival (Borissenko és Kruskop 2003; Furey és mtsai. 2009a;
Thong és mtsai. 2011; Fukui és mtsai. 2020; Pham és mtsai. 2021, Son és mtsai.
2021; Thong és mtsai. 2022a, 2022b, 2022c; Thong 2023a, 2023b), az
Osszehasonlitd kutatdsok szama még mindig alacsony, és ezek jellemzden egy-
egy adott barlangra, varosi terlletre vagy egy természetvédelmi teriletre
korlatozédnak. A rejtett vagy ritka fajok gyakran kimaradnak ezekbdl a
vizsgalatokbol, raadasul a felvételek tobbsége nem hozzaférhetd tovabbi
kutatasokhoz, ami megneheziti a hangelemzések megismételhetdségét.

Kutatasunk célja a vietndmi denevérek akusztikai sajatossagainak
Osszefoglalo és részletes leirdsa volt, ezzel tdmogatva a szélesebb korli délkelet-
azsiai kutatdsokat és a denevérek védelmére iranyuld természetvédelmi
er6feszitéseket. Tovabbi célunk volt az is, hogy ingyenesen elérhetd hangelemz6
szoftvert alkalmazzunk az ismételhet6ség biztositasa érdekében, valamint, hogy

az Osszes elemzett hangfajlt feltoltsiik a ChiroVox adatbazisba, lehetévé téve az
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0sszehasonlitd vizsgalatokat és az ismeretlen egyedekt6l szarmazd hangok
pontosabb azonositasat.

1.7.3 Harmadik tanulmany - A Murina walstoni (Chiroptera:
Vespertilionidae) elsé el6fordulasa Délkelet-Azsian kiviil

A denevérek alkotjak Nepal legfajgazdagabb emldscsoportjat. Az orszag
teriiletérél eddig 55 faj jelenlétét dokumentéltdk, amelyek az alfoldi sikvidéki
teriiletektdl egészen a Himal4ja térségéig el6fordulnak (Dahal és mtsai. 2024b).
A legnagyobb fajszamu csaldd a simaorru-denevérek csaladja, mely jelenleg 32
fajt foglal magaba. Ezen belil a Murina (cs6vesorrd-denevérek) nemzetség is
képviselteti magat: 2020 el6tt négy fajt irtak le ebbdl a csoportbdl az orszagban
(Bates és Harrison 1997; Acharya és mtsai. 2010; Thapa 2014). Nepal teruletének
jelentds része, beleértve nyolc védett teriiletet is, denevérfaunisztikai
szempontbol még mindig kevéssé kutatott, igy a tovabbi vizsgalatok mind
orszéagos, mind globalis szinten Uj fajok felfedezéséhez vezethetnek (Acharya és
Ruedas 2007; Thapa és mtsai. 2021; Dahal és mtsai. 2024a, 2024b). Az elmult
évtizedben jelentésen intenzivebbé valt a denevérek kutatasa, és az utobbi hat
évben négy faunara 1uj fajt sikeriilt azonositani az orszag kiilonbdz6 régioibol
(Sharma és mtsai. 2019, 2021; Dahal és mtsai. 2022a; 2022b).

Kutatasunk célja a nepéali denevérfauna alaposabb megismerése volt,
kiilonos tekintettel egy korabban még nem dokumentalt faj eléfordulasara. A
vizsgalat soran egy csovesorri-denevért fogtak be a helyi szakemberek, amely
feltehetéen a Murina walstoni (Walston csdvesorru-denevér) fajhoz tartozik.
Morfologiai bélyegei és mitokondrialis DNS-alapu vizsgalata alapjan célunk volt
a fajazonossag megerdsitése. Ezzel egyuttal hozzdjarulhattunk az elterjedési
terlilet pontositasahoz is, hiszen ennek a fajnak ezidaig nem volt adata Dél-
Azsiabol.

12



1.7.4 Negyedik tanulmany - A Lyroderma lyra (Chiroptera:
Megadermatidae) alfajainak taxonOmiai revizidja és elterjedésuk
Gjraertékelése
A Lyroderma lyra a Megadermatidae (alvampirok) csalad hat jelenleg

ismert fajanak egyike, amelynek két alfajat kulonitették el: a névado L. lyra lyra

alfaj foként Dél-Azsidban fordul eld, mig a L. lyra sinense Dél-Kindban és

Délkelet-Azsiaban talalhaté meg (Soisook és mtsai. 2015; Wilson és Mittermeier

2019; Singh és Sharma 2023), azonban még nem tisztdzott a két alfaj

elterjedésének pontos foldrajzi hatara. Korabbi vizsgalatok egyértelmii

morfolégiai killonbségeket mutattak ki a két alfaj kdzott (Csorba és Topal 1994),

viszont ezek molekularis modszerekkel torténd aldtdmasztdsa eddig nem tortént

meg.

Kutatasunk célja a két alfaj taxondmiai statuszanak felilvizsgalata volt
integrativ taxondmiai megkozelités alkalmazasaval. Ennek érdekében részletes
morfologiai elemzéseket és mitokondridlis DNS-szekvencia vizsgalatokat
végeztiink, a lehetd legtobb egyedet és mintavételi helyet bevonva, hogy

tisztazzuk, indokolt-e a két alfaj faji rangra emelése.

1.7.5 Otodik tanulmany — A taxondmia ,,sziirke zénaja” — a Myotis sicarius
(Chiroptera: Vespertilionidae) példaja

A délkelet-dzsiai denevérek szisztematikai feltardsa soran 2014-ben
sikertilt befogni egy egérfuilii-denevér példanyt egy vietnami természetvedelmi
tertleten, a laoszi hatar kozelében. Az egyedet a Myotis sicarius fajhoz lehetett
sorolni a morfoldgiai bélyegek alapjan, amely fajt kordbban csupan néhany
eléfordulasi adat alapjan ismertek, els6sorban Nepal és India hegyvideki
teriileteir6l (Bates és Harrison 1997; Srinivasulu és Srinivasulu 2019). Mivel
jelentds biogeografiai akadalyok nehezitik a faj terjedését, és a két ismert
populéacio kozott tobb, mint 1700 km tavolsag van, ez felveti a génaramlas
korlatozottsdganak lehet6ségét, ezért mindenképpen tovabbi vizsgalatokra volt
sziikkség ennek meger6sitésére (Slatkin 1985; Avise 2000; Castella és mtsai.
2008).
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Kutatasunk egyik f6 célja ennek a Vietnamban gytijtott Myotis sicarius
példanynak a morfoldgiai és genetikai vizsgalata volt, mitokondrialis és nuklearis
DNS-markerek hasznalataval. Ezzel egyrészt szerettiik volna megerdsiteni a
morfoldgiai bélyegek alapjan tortént fajazonositast, masrészt feltarni a vietndmi
példany és az eddig ismert, India és Nepal teriiletérdl leirt populdciok kozotti
filogenetikai kapcsolatot.

A Myotis nemzetségre jellemzé a kriptikus és pszeudokriptikus fajok
el6fordulasa, valamint a morfologiai és molekuléris filogenetikai eredmények
kozotti eltérés, ezért elengedhetetlen az integrativ taxondmiai megkdzelités
alkalmazéasa (Ruedi és mtsai. 2015, 2021; Novaes és mtsai. 2022; Kruskop és
mtsai. 2023). Mivel a M. sicarius morfoldgiai hasonldsagot mutat a montivagus-
komplex tobb fajaval, killéndsen a M. indochinensis és a M. annectans taxonokkal
(Son és mtsai. 2013), kutatasunk masik célja ezek morfoldgiai és genetikai
eltéréseinek vizsgalata volt. Ezzel szemben azonban egy korabbi filogenetikai
elemzés (Ruedi és mtsai. 2013) szerint a M. sicarius nem a montivagus-komplex
tagjaival, hanem a M. frater, M. bechsteinii és M. daubentonii fajokkal alkot
kdzos kladot, ami ellentmond a morfologiai hasonldsagok alapjan feltételezett
rokonsagi viszonynak. Ezen tilmenden, a Myotis annectans intraspecifikus
variabilitasa, kulondsen a fogképlet eltérései (Topal 1970), tovabbi taxonomiai
kérdeseket vetnek fel, amelyeket Gj nepali és vietnami mintak vizsgalataval
Kivantunk tisztazni.

2 ANYAG ES MODSZER

2.1 Els6 tanulmany — ChiroVox: a denevérhangok nyilvanos adatbazisa

A ChiroVox egy nyilvanosan hozzaférhetd adatbazisként jott 1étre, amely
denevérek echolokacios és szocialis hangfelvételeit tartalmazza. Az adatgyijtés
harom {6 forrasbdl tortént: (1) a Southeast Asian Bat Conservation Research Unit
(SEABCRU) Biodiversity Information Fund for Asia (BIFA) adatmobilizacids
projektjébdl, (2) a Magyar Természettudomanyi Muizeum (MTM)
gyljteményébdl, valamint (3) egyéni kutatdi hozzdjarulasokbol. Minden

bekiildott hangfelvétel keresztiilment egy egységes mindségellendrzési
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folyamaton, az adatok pontossaganak biztositdsa érdekében. A denevérek
taxondmiai besorolasat szakérték végezték, elsdsorban Wilson és Mittermeier
(2019), valamint szilkség szerint Simmons és Cirranello (2020) taxonomiai
rendszerét alkalmazva. Az egyes fajok azonositasanak bizonyossagéat egy 1-t61 5-
ig terjed6 skalan értékeltiik, ahol az 5-0s érték jelentette a legnagyobb
bizonyossagot (pl. morfoldgiai vagy genetikai vizsgélat alapjan). A sziikséges
genetikai vizsgalatokat (amennyiben rendelkezésunkre alltak szovetmintak) a
MTM Molekuléris Taxondmiai Laboratériumaban végeztiik. A fajazonositashoz
barkodolast hasznaltunk, vagyis a denevérek mitokondrialis genomjanak a COI
génjének szekvenciajat hataroztuk meg.

A metaadatok a Darwin Core szabvany szerint kerultek forméazasra az
adatok globalis biodiverzitdsi adatbazisokkal valé kompatibilitdsa érdekében.
Minden felvétel egyedi azonositot (UID) kapott, mely szikség esetén
Osszekapcsolhatd olyan kiils6 adatbazisokkal, mint a Global Biodiversity
Information Facility (GBIF), a National Center for Biotechnology Information
(NCBI) GenBank és a Barcode of Life Data System (BOLD). A legfontosabb
metaadatok kozé tartozott a denevérfaj neve, a hang tipusa, a régzitési modszer,
a felvételi eszkdz specifikacioi és a foldrajzi koordinatak.

A felvételek és a hozzajuk kapcsolodd metaadatok egy strukturalt SQL
adatbazisban tarolddnak, amelyet dedikalt webszerveren helyeztink el. A
weboldal ujabb verzidjat az OpenBioMaps platformon alapulva HTML, CSS és
PHP hasznélataval fejlesztettiik, lehetové téve a felvételek bongeészését, kereséseét
és letdltését a felhasznalék szamara. Az adatokat fajok, foldrajzi régiok és
hozzajarulok (felvételt készitok) szerint kategorizaltuk, ezzel biztositva az
egyszerl hozzaférhetdséget és hasznalhatosagot.

A hangfelvételek kétféle hozzaférési szint szerint érhetdk el: (1) nyilt
hozzaférésti felvételek, amelyek szabadon letdlthetdk Creative Commons licenc
alatt, valamint (2) engedélyhez kotott felvételek, amelyekhez a metaadatok
nyilvanosan elérhetdk, de a letdltéshez az adatk6zlé engedélye sziikséges. A
felvételek kereskedelmi celu felhasznalasa korlatozott, hacsak a hozzajaruld
kutaté nem ad ra kulén engedélyt.
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2.2 Masodik tanulméany — A vietnami denevérfauna akusztikus leirasa

A vietndmi denevérek hangjainak minél alaposabb feltardsa érdekében
2006 ¢és 2023 kozott rogzitett, Vietnam szinte teljes teriiletérdl, osszesen 30
tartomanybol szarmazdé hangokat hasznaltunk fel vizsgélatunkhoz. Magyar
kutatok mellett helyi partnerek is részt vettek a terepi munkékban és a
hangfelvételek készitésében. A denevérek befogasahoz fuggonyhalét és/vagy
harcsapdat hasznaltunk, majd az allatokat szOvetzsakokban tartottuk a tovabbi
vizsgalatokig. Ha a koriilmények lehet6vé tették, a lombkorona szintjébe is
igyekeztiink halokat kihelyezni. A  befogott példanyokat eldzetesen
meghataroztuk morfologiai jellegek alapjan. A kovetkezé biotikai adatokat
rogzitettiik: nem, kor, alkarhossz, testttmeg. Amennyiben a példanyt nem lehetett
egyértelmiien meghatarozni, DNS béarkodolast és referencia-példanyokkal torténd
0sszehasonlitd morfologiai vizsgalatot alkalmaztunk. A barkddolast a MTM
Molekularis Taxondmiai Laboratériuméaban végeztik.

A denevérek hangjait kiilonb6z6 koriilmények kozott rogzitettiik: kézben,
repsatorban, kézbdl elengedve vagy szabadon repiilve. A repsatras felvételeknél
megkulonboztettik a nyugalmi allapotban és repilés kozben kibocsatott
hangokat. A hangfelvételek rogzitéséhez kiilonbozd tipusti detektorokat
hasznaltunk, mivel a mintavételezés hosszu iddszakot olelt fel, a technologia
folyamatosan fejlodott és a valasztas attol 1s fliggott, hogy az adott kutatonak
milyen eszk6z allt rendelkezésere. Néhany régebbi felvétel a D240x (Pettersson
Elektronik AB) vagy az Echo Meter Touch 1 (Wildlife Acoustics) eszktzzel
készllt 256 kHz-es mintavételi frekvenciaval (amely legfeljebb 128 kHz-ig
rogzitett), ezért az ezekkel az eszkozokkel felvett, magas frekvencigju hangokat
kibocsatd fajok (pl. Kerivoulinae) adatait nem minden esetben tudtuk
felhasznalni. A legtdbb hangfelvétel azonban a D980, D1000x, M500 (Pettersson
Elektronik AB), SM4BAT-FS (Wildlife Acoustics) detektorokkal és a PCTape
rendszerrel (Tubingeni Egyetem) keszilt. A mintavételi frekvencidkat minden
rogzitd eszkoznél a lehetd legmagasabbra allitottuk (legfeljebb 500 kHz-ig).
Egyes esetekben ugyanattol az egyedtdl tobb felvételt is készitettiink a legjobb

mindség elérése érdekében.
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A hangok elemzéséhez és méréséhez a nyilt hozzaférésii Sonic Visualiser
(4.5.2)) szoftvert hasznéltuk (Cannam és mtsai. 2010). Az adataink
0sszehasonlithatdsadganak érdekében standardizalt mddszereket alkalmaztunk. A
spektrogramoknal a kovetkezo beallitasokat hasznaltuk: 512-es FFT (Fast Fourier
Transformation) méret, 93,75%-0s atfedés es Hann-ablak. Minden egyedi
hangfelvételb6l harom egymast kovetd impulzust mértink le. Ezeket a
“tripletteket” a legjobb jel-zaj aranyu (legalabb 20 dB-lel a hattérzaj folotti)
szakaszokbdl vélasztottuk ki. A szakirodalomban leggyakrabban hasznalt, akéar
fajazonositasra is alkalmas paramétereket mértik le (Kingston és mtsai. 1999;
Jones és mtsai. 2000; Papadatou és mtsai. 2008; Hughes és mtsai. 2011; Phauk és
mtsai. 2013; Barataud 2015; Hackett és mtsai. 2017; Gorfol és mtsai. 2020;
Lopez-Bosch és mtsai. 2021; Pham és mtsai. 2021; Zamora-Gutierrez és mtsai.
2021), mely 4altalaban nyolc paramétert jelentett, a hang tipusatol fiiggden:
maximalis energiaju frekvencia (FmaxE, kHz), kezd6 frekvencia (SF, kHz), zard
frekvencia (EF, kHz), legmagasabb frekvencia (HF, kHz), legalacsonyabb
frekvencia (LF, kHz), savszélesség (BW, kHz), impulzus idétartama (D, ms),
impulzusok kozotti id6 (IPI, ms). Az SF és EF értékeket vizualisan hataroztuk
meg. Az idéparamétereket (D és IPI) oszcillogramokbdl, az SF, EF, HF és LF
értékeket szonogramokbdl, mig a BW és az FmaxE értékeket teljesitmény-
spektrumokbdl nyertiik Ki.

A kiilonb6z6 hangtipusokhoz tovabbi jellemzd paramétereket is mértiink.
Példaul az FM-CF-FM (frekvenciamodulalt - konstans frekvencia -
frekvenciamodulalt) és FM-QCF (frekvenciamodulalt - kvazi konstans
frekvencia) hangok esetében rogzitettiik a CF és QCF komponensek idGtartamat
(DCF, DQCF, ms), valamint frekvenciajat (FCF, FQCF, kHz). A harmonikusok
(az adott impulzus kiilonboz6, n-szeres frekvencidju valtozatai) szamat és a mért
harmonikusokat is rdgzitettik. Amennyiben tébb harmonikus esetében is
lehetéség volt a mérésre, azokat is elemeztiik, kivéve a Rhinolophidae,
Hipposideridae (levélorra-denevérek), Emballonuridae (szabadfarkd-denevérek)
és Megadermatidae csaladok esetében, ahol mindig a masodik harmonikus
tartalmazta a hang maximalis energidjat. Azoknal a denevéreknél, amelyek széles
frekvenciasavot atfogo hangokat adnak ki (példaul a Myotis fajok), ha az FmaxE
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nem volt egyértelmi, a kurzort a spektrum koézepére helyeztiikk. A paraméterek
atlagat és szordsat minden faj esetében kiszamoltuk. Az 6sszes felvétel és a
hozzajuk tartozd ~metaadatok elérhetok a  ChiroVox adatbazisban

(www.chirovox.org) (Gorfol és mtsai. 2022).

2.3 Harmadik tanulmany - A Murina walstoni (Chiroptera:
Vespertilionidae) elsé el6fordulasa Délkelet-Azsian kiviil

Nepal denevérfaunaja feltarasanak érdekében a helyi kutatok rendszeres
terepi mintavételeket végeznek az orszag kiillonbozo régidiban. 2020 aprilisaban
a Tunibote telepiilést6l 2 km-re 1évé erdds térségben végeztek
mintavételezéseket. A felmérés soran fliggdnyhalét és hircsapdat hasznaltak. A
befogott egyedek kdzott volt egy csdvesorru-denevér példany, melynek terepen
torténd azonositdsa nem volt lehetséges, ezért mizeumi gyljteménybe keriilt
bizonyité példanyként. A mintat a Tribhuvan Egyetem Zooldgiai Tanszékének
Muzeumaban (CDZ) helyezték el. Az egyed kiils6, koponya- és fogazati méreteit
digitélis tolomérdvel, 0,01 mm pontossaggal rogzitettiik.

A példanybdl mellizomszdvetet vettiink, melyet etanolban konzervaltunk.
A minta barkddolasa soran kapott COl szekvenciat feltoltottiik az NCBI GenBank
adatbazisaba (PQ060030 azonositd), majd 6sszehasonlitottuk az NCBI-bol
letolthetd rokon szekvenciakkal.

A DNS szekvenciak illesztését és a genetikai tavolsdgok szamitasat a
MEGA11 szoftverrel végeztiik (Tamura és mtsai. 2021). Az evollcids eltérések
becsléséhez a Kimura 2-paraméteres modellt alkalmaztuk (Kimura 1980), ahol a
poziciok kozotti variaciot gamma-eloszlas modellezte. A filogenetikai fat 1Q-
TREE programmal (Minh és mtsai. 2020) allitottuk el6 Maximum Likelihood
(ML) modszerrel, a legjobb illeszkedési modellként a HKY+G+l (Hasegawa-
Kishino-Yano + Gamma distributed With Invariant Sites) modellt alkalmazva,
1000 bootstrap ismétléssel.
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2.4 Negyedik tanulmany - A Lyroderma lyra (Chiroptera:
Megadermatidae) alfajainak taxonémiai revizigja és elterjedésuk
Ujraértékelése

A kutatas sordn 71 L. lyra és 11 Megaderma spasma példanyt hasznaltunk
a morfologiai 6sszehasonlitashoz, valamint részben a tobbvaltozos statisztikai
elemzésekhez. A M. spasma a Megadermatidae csaldd egy masik gyakori faja,
mely szintén széles korben elterjedt és szimpatrikusan fordul el6 a L. lyra-val. A
vizsgalt példanyok kiilonb6z6 muzeumi gyljteményekbdl szarmaztak, tobbek
kozott Kinabol, Magyarorszagrol, az Egyesiilt Kirdlysagbol, Thaif6ldrol,
Szlovéniabdl, Malajziabol és Indidbol.

A morfologiai elemzéshez kizarolag felndtt példanyokat hasznaltunk,
mely soran egy kiils6 (alkarhossz) és 13 koponya- és fogazati paramétert (Bates
és Harrison 1997) vizsgaltunk. A kiils6 bélyegeket a terepen rogzitettiik, a belsé
koponya- és fogazati bélyegeket a preparalas utén, digitalis tolomérével,
mikroszkop alatt mértik, 0,01 mm pontossaggal. Emellett a him példanyok
péniszcsont (baculum) preparalasat és konzervalasat is elvégeztik Friley (1947)
maodszere alapjan. A péniszcsont morfoldgiai valtozatossagat kozvetlen szelekcio
formélja, mivel fontos szerepet jatszik a parzas sordn (Stockley 2012;
Rakotondramanana és Goodman 2017). A feln6tt egyedek baculuménak teljes
hossza és formdja hatarozobélyegként hasznalhaté a fajok elkilonitésére (Thomas
1915; Douangboubpha és mtsai. 2010; Vercillo és Ragni 2011; Soisook és mtsai.
2015; Srinivasulu és mtsai. 2020; Latorre 2023). A Megadermatidae csalad
nemzetségei kozott jelentds baculum-morfologiai eltérések figyelhet6k meg, ami
alatdmasztja, hogy ezek a bélyegek fontos szerepet jatszanak a csalad
rendszerezésében (Soisook és mtsai. 2015). A baculumot lerajzoltuk, és digitalis
tolomérdvel szintén lemértik mikroszkop alatt. A nemek kozotti kilonbsegek
vizsgalatara fuggetlen mintas t-prébat és Mann-Whitney U-tesztet alkalmaztunk.

A tobbvaltozos statisztikai elemzésekhez 58 példany adatait hasznaltuk
fel, amelyeken fékomponens-analizist (PCA) és linearis diszkriminancia-analizist
(LDA) végeztink. Az adatok homogenitasanak biztositasa érdekében
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logaritmikus transzformaciot alkalmaztunk. Az elemzeseket az R 4.3.1. (R Core
Team, 2024) statisztikai szoftver segitségevel végeztik.

A genetikai vizsgalatok soran a mitokondrialis COI és cytb (citokrém-b)
szekvencidkat  elemeztiik, melyeket kiillonb6z6 muzeumi példanyok
szovetmintaibol nyertiink ki. Az tjonnan kapott szekvencidkat az NCBI GenBank
adatbazisba toltottik fel PQ615380-PQ615394 és PQ619736-PQ619752
azonositokon, majd a szekvenciak 0Osszehasonlitasat tovabbi referencia
szekvencidk felhasznalasaval a MEGA7 szoftverben (Kumar és mtsai. 2016)
veégeztuk. Ennek soran 43 COIl és 14 cytb szekvenciat hasznaltunk fel. A
leszarmazési kapcsolatok értékelésére ML filogenetikai elemzést alkalmaztunk,
1000 bootstrap ismétléssel. A genetikai tdvolsdgok szamitasat szintén a MEGA7
szoftverrel végeztlk.

2.5 Otodik tanulmany — A taxonémia ,,sziirke zénaja” — a Myotis sicarius
(Chiroptera: Vespertilionidae) példaja

A Kkutatds soran egy 2014-ben, Vietnamban befogott kérdeses Myotis
egyedet vizsgaltunk, illetve harom (j, 2016-ban, Nepalban befogott M. sicarius
egyedet is bevontunk a vizsgalatokba. A vietnami denevérbdl bizonyitd példany
is rendelkezésiinkre allt, mig a harom nepali példany kiilsé morfologiai
vizsgalatok és szOvetminta-vétel utan elengedésre kerlt.

A morfolégiai elemzéshez a nepali példany esetében kiilsé (alkar), a
vietnami példany esetében pedig a kiilsd és a koponya-fogazati méreteit is
rogzitettiik, digitalis tolomérd segitségével, 0,1 és 0,01 mm pontossaggal. Csak
feln6tt egyedeket vizsgéltunk, amit az ujjpercek csontosodasa alapjan
allapitottunk meg. A kapott méreteket Gsszevetettik a faj tipuspéldanyaval,
valamint més, biztosan hatarozott nepali példanyokkal. Emellett, 6sszehasonlitd
anyagként tobb, morfoldgiailag hasonlé Myotis fajt is bevontunk vizsgalatainkba,
kiemelten a morfoldgiailag hasonlé montivagus-komplex tagjait (M. annectans,
M. indochinensis). Az adatok feldolgozasahoz az R 4.2.1. (R Core Team, 2018)
szoftvercsomagot hasznaltuk.

A legtobb azsiai Myotis faj genetikai szekvenciaja elérheté a GenBank
adatbazisban, azonban ezek kozott inkonzisztencidk tapasztalhatdak,
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valoszinlileg a példanyok félrehatarozasdnak kovetkeztében. Annak érdekében,
hogy minél pontosabb filogenetikai adatokat kapjunk, két mitokondrialis (COI és
cytb) és egy nuklearis (Rag2) markert szekvenaltunk meg példanyainkbdl.
Elemzéseink mésodik szakaszaban harom tovébbi nukleéris gén (THY -
Thyrotropin, PRKC1 - Protein kindz C lota, ABHD11 - Abhidrolaz domént
tartalmaz6 fehérje 11) szekvendlasat is elvégeztik annak érdekében, hogy
megerésitsiik a mitokondrialis és Rag2 alapu filogenetikai eredményeket. A
laboratériumi munkat a vietnAmi minta esetében az MTM Molekularis
Taxondmiai Laboratériumaban, a nepali mintak esetében a Center for Molecular
Dynamics Nepal laboratériuméban végeztiik. A szekvenalast a Macrogen Europe,
Maastricht (Hollandia) veégezte. A kapott szekvencidkat feltoltottik az NCBI
GenBank adatbazisdba (OR413179, OR413180, OR413539 - OR413554
azonositok alatt), majd 0sszehasonlitottuk ezeket az adatbazisbol letolthetd
hasonl6 szekvencidkkal. A COl, cytb és Rag2 szekvencidkat més Myotis fajokkal,
valamint néhany kulcsoportként hasznalt nemzetséggel (Kerivoula, Murina,
Harpiocephalus) egyditt illesztettik (Ruedi és Mayer 2001; Kawai és mtsai. 2003;
Stadelmann és mtsai. 2004a, 2004b; Jones és mtsai. 2006; Lack és mtsai. 2010;
Ruedi és mtsai. 2012, 2013; Wang és mtsai. 2017) a MAFFT v.7.505 programmal
(Katoh és Standley 2013). Kulon filogenetikai fakat készitettlink a harom génre a
Bayesi inferencia modszerrel, MrBayes v.3.2.7a programmal (Ronquist és
Huelsenbeck 2003), 10 millié generécidig futtatva, minden ezredik generaciot
mintazva. A modell paramétereket a MrModeltest2 v. 2.4 programmal hataroztuk
meg (Nylander 2004). A fakat iToL v.3 segitsegével jelenitettiik meg (Letunic €és
Bork 2016). A paronkénti genetikai tavolsagokat Kimura 2-paraméteres modell
(Kimura 1980) alapjan szamitottuk ki a MEGAX v.10.2.6 szoftverrel (Kumar és
mtsai. 2018).
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3 EREDMENYEK

3.1 Elsé tanulmany — ChiroVox: a denevérhangok nyilvanos adatbazisa

A ChiroVox 2022-es indulasa ota a vilag legnagyobb nyilt hozzaférést
adatbazisava notte ki magat, amely denevérek echolokacios €s szocialis hangjait
gyljti 0ssze globalis Iéptékben. Az adatbazis jelenleg tobb, mint 250 fajtol
szarmazo mintegy 5800 hangfelvételt tartalmaz, 16 orszagot és négy kontinenst
(Eur6pa, Amerika, Azsia, Afrika) lefedve. A hangfelvételek készitéséhez tobb,
mint 50 kutatd jarult mar hozza. Minden felvételhez részletes metaadatok és UID
tartozik, ami biztositja az akusztikai elemzések es tudomanyos publikaciok
reprodukalhat6sagat.

2024 vegén elkészitettik a ChiroVox masodik verzigjat (jelenleg teszt
fazisban van), amely szdmos jelentOs fejlesztést tartalmaz, hogy még jobban
kiszolgalja a kutatd kdzosség igényeit. Az Uj felhasznalo-kezelési rendszer
lehetévé teszi a regisztralt felhasznalok szdmara, hogy nyomon kovessék sajat
hozzajarulasaikat, nagy adatallomanyokat toltsenek fel hatékonyan, valamint
egyedileg szabalyozzdk  felvételeik  hozzaférhetéségét. A  kibovitett
metainformacios lehetdségek révén a platform mar kiilonféle elemzési célokra is
alkalmas, beleértve példaul az automata fajhatarozd szoftverek fejlesztését.
Ujdonsagként tomeges letoltési funkcio is elérhetd, amely jelentésen leroviditi az
adatok eléréséhez szikséges id6t, valamint beépitettiink egy visszajelzési
rendszert is, ahol a felhasznalok megjegyzéseket flizhetnek a felvételekhez, ezzel
is ndvelve az adatok megbizhatsagat. A ChiroVox emellett timogatja a GIS-
alapu eszkozoket, és lehetdséget biztosit egyedi formatumu adatletdltésekre,
eldsegitve az adatok mas rendszerekkel valdo kompatibilitdsat és jelentések
készitését.

A ChiroVox adatbazist a megjelenése 6ta szamos tudomanyos kdzlemény
idézte, kiilonboz6 kutatasi célokra (pl. Flanders és mtsai. 2022; Tanshi és mtsai.
2022; Alipek és mtsai. 2023; Fundel és mtsai. 2023; Poma-Urey és mtsai. 2023;
Kolev és mtsai. 2024; Miller és mtsai. 2024). Az egyik legjelentésebb alkalmazasi
terlilet az automata fajazonosités, ahol a referenciahangok lehetdvé tették 0y gépi

tanulasi modellek betanitasat és tesztelését (Fundel és mtsai. 2023).
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3.2 Masodik tanulmany — A vietnami denevérfauna akusztikus leirasa

A Kutatés soran tobb, mint 3400 hangimpulzust elemeztiink manualisan
1042 hangfelvételrél. Bizonyos fajok esetében a hang t6bb harmonikusat is
lemértik. A felvételek 87 olyan fajtdl szarmaznak, amelyeket terepen
azonositottunk morfologiai bélyegek alapjan, illetve amelyeket sziikség esetén
megerdsitettiink DNS-alapu vizsgalatokkal. Az allatok dsszesen nyolc csaladba
tartozo 28 nemzetséget képviselnek. A vizsgalt taxonok a Vietnamban el6fordulo,
echolokéaciot hasznald denevérfajok 74%-at teszik ki, igy a kutatas jelentGs
elérelépést jelent az orszag — és egyben Délkelet-Azsia — denevérfaunajanak
akusztikus karakterizalasaban.

A tanulmanyunkban  rovid leirast adunk minden csalad
hangparamétereirdl, ismertetve az elemzett fajok hangjainak alapvetd akusztikai
jellemzoit. Osszességében a vietndmi denevérfauna echolokacios hangjai jelentds
akusztikus valtozatossdgot mutatnak, ami 0sszhangban all a taxonémiai és
okologiai sokféleséggel. A vizsgalt fajok kiillonbozd hangtipusokat alkalmaznak,
a rovid, széles frekvenciasavot atfogd FM impulzusoktol a hosszu, allando
frekvenciaju CF, illetve kvazi konstans frekvenciaju QCF hangokig. Ezen
paraméterek jol tiikkrozik az adott faj éléhely preferenciait, tajékozodasi
stratégiajat és taplalkozasi szokasait. A zart erd6hoz alkalmazkodott, alacsonyan
repilé fajok, mint a Murina és Kerivoula nemzetségek tagjai, jellemzden
szélessavu, rovid FM hangtipusokat bocsatanak ki, amelyek maximum energiai
gyakran 70-140 kHz k6zo6tt mozognak és rendkivil valtozatos format mutatnak.
E fajok hangjai gyakran gyenge intenzitasuak és alacsony amplitadéjuak, ami
technikailag is kihivast jelent a rogzitésik soran. Ezzel szemben a nyilt
¢lohelyeken aktiv, nagyobb termetli fajok (pl. Scotophilus spp.) hosszabb,
keskenyebb frekvenciasavot atfogd QCF tipusu hangokat alkalmaznak. A
Hipposideridae és Rhinolophidae csaladok CF tipust hangjai fajspecifikus
frekvenciaik reven, bizonyos esetekben alkalmasak lehetnek akusztikus
azonositasra. A legtobb csalad esetében megfigyelhetdek voltak a rajuk jellemzo,

jol elkiilonitheté hangtipusok, de a legnagyobb valtozatossagot a simaorru-
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denevérek csalddja mutatta, amelyen beliil jelentds eltérések figyelhetok meg
mind a hangok szerkezetében, mind a frekvenciatartomanyokban.

Ezek mellett kilon figyelmet forditottunk 6t olyan fajra, amelyek
echolokacios hangjai most keriilnek els6 alkalommal tudoményos kozlésre. Ezek
a fajok a Glischropus bucephalus, a Kerivoula depressa, a Kerivoula
dongduongana, a Myotis laniger és a Myotis sicarius. Ezen fajok részletes
akusztikai leirdsa hozzajarul az azsiai deneverek hangalapu azonositasahoz és a
régio biodiverzitasanak pontosabb feltérképezésehez.

A vizsgalat soran minden csaladhoz részletes 6sszefoglalo tablazatot is
készitettlink, amelyek tartalmazzék az egyes fajok echolokacios paramétereinek
atlagértékeit, szorasat és a lemért hangok szamat. Emellett 6sszehasonlito abrakat
is készitettlink, amelyeken minden vizsgélt faj egy tipikus hangimpulzusa jelenik
meg, vizualis segitséget nydjtva a fajok kozotti kilonbségek megértésehez. Az 6t
olyan faj esetében, amelyek hangjai most keriiltek elészor kozlésre, egy kozos
abrat is bemutatunk, amelyen mindegyik fajtol lathaté egy-egy impulzussorozat.

3.3 Harmadik tanulmédny - A Murina walstoni (Chiroptera:

Vespertilionidae) els6 eléfordulasa Délkelet-Azsian Kiviil

A Nepalban gytiijtott példany morfologiai jellemzéi alapjan kdzepes
termetli csovesorri-denevérnek bizonyult. Habar a hati szérzete kissé viladgosabb
arnyalatu a vietnami és kambodzsai egyedek szinétdl, minden kiilsé és koponya-
fogazati bélyeg megegyezik a Murina walstoni tipuspéldanyanak jellemzdivel.

A COI gén alapjan a dél-azsiai (nepéali) példany monofiletikus csoportot
alkot a délkelet-azsiai (vietndmi és laoszi) M. walstoni példanyokkal, ami kdzeli
rokonsagra utal. A genetikai tavolsag a nepali és laoszi példanyok kozott 4,6—
5,4%, a nepali és a vietndmi példanyok kozott 4,6%. Az elemzésbe bevontuk a
morfoldgiailag és filogenetikailag kozeli M. suilla fajt is, melynek genetikai
tavolsaga a nepali M. walstoni fajjal 12,2-12,8%. A vizsgalat eredményei tehat
meger6sitik, hogy a nepali példany Murina walstoni-ként azonosithato, ezzel uj

elterjedési adatot szolgaltatva a faj szadmara. Ez kiilonds jelentdséggel bir, mivel
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mintegy 2000 kilométerrel boviti a faj areajat és jelenleg ez képviseli a M.

walstoni legészakibb és legnyugatibb dokumentalt eléfordulasat.

3.4 Negyedik tanulmany - A Lyroderma lyra (Chiroptera:
Megadermatidae) alfajainak taxondmiai revizioja és elterjedésuk
Ujraértékelése

Az alkarhossz morfolégiai vizsgélata sordn a paros mintas T-proba nem
mutatott ki statisztikailag szignifikans (p=0,295) kildnbséget a két alfaj, L. I.
sinense (67,76+1,06 mm) és L. lyra lyra (67,30+£1,55 mm) k6z6tt. A 13 koponya-
morfologiai bélyeg Osszehasonlitasakor a Mann-Whitney U-teszt szignifikans
nemi kuldonbségeket mutatott ki mindkét alfaj esetében. Ugyanazon nemen belil
a L. I. sinense koponyaja atlagosan hosszabb és szélesebb volt, minta L. I. lyra-¢,
bar a legtbbb mért érték atfedést mutatott egymaéssal. Ugyanakkor, az
interorbitalis régid €s a prenasalis bemélyedés anatdmiai felépitése egyértelmiien
eltért a két taxon kozott, Andersen és Wroughton (1907) megfigyeléseivel
megegyezoen.

A PCA elemzés alapjan az els6 fokomponens (PC1) elsOsorban a
koponya, kiilonosen a fels6 allcsont méretét reprezentalta és a teljes
koponyaméret-variancia tobb, mint 93%-4t fedte le. A PC1 tengely mentén a
Megaderma spasma és a két Lyroderma alfaj (mind himek, mind ndstények)
kdzott nem volt atfedés, viszont a PC2 tengely mentén minimalis atfedés
jelentkezett. A himeknél és a ndstényeknél a faktorok sulyai azt mutattak, hogy a
PCl-hez tartozd véaltozok terhelési értékei nagyon hasonléak voltak. A
legfontosabb elkiilonitd tényezdk himeknél a koponya és allcsont hosszéhoz,
valamint szélességéhez kapcsolodd paraméterek, ndstényeknél pedig foként a
szélességi paraméterek voltak.

A baculum vizsgalata soran mindkét alfajnal két vékony, palcaszerii
csontot talaltunk, amelyek csak részben kapcsolodtak egymashoz szalagokkal. A
L. I. sinense példanyaiban ezek a csontok hosszabbak (1,01 mm) voltak és
egyenes lefutastak, mig a L. I. lyra példanyok esetében révidebbek (0,69-0,72
mm) és jellegzetesen dorzoventralis iranyban meghajlottak.
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A filogenetikai elemzések soran nyolc L. . sinense, tiz L. I. lyra és egy M.
spasma példanybdl szarmazd aj COIl és cytb szekvenciat kaptunk. A referencia
szekvencidkkal egyutt az ML maodszerrel készilt filogenetikai fak mindket gén
esetében hasonld kapcsolatot mutattak, mely szerint a L. I. sinense és a L. I. lyra
szoros rokonsagban allnak egymassal és testvérkladot alkotnak. Ezzel szemben a
M. spasma a Megadermatidae csalad mas nemzetségeinek fajaival kerllt egy
csoportba. Fontos megjegyezni, hogy a filogenetikai fa és az eldgazasi pontok
statisztikai alatdmasztottsaga gyenge volt, igy az eredmények Ovatos
interpretaciot igényelnek. A ket alfaj kozotti atlagos genetikai tavolsag a COl gén
esetében 12,61%, a cytb esetében 9,86% volt. Ezek az értékek joval
alacsonyabbak, mint a Lyroderma és a Megaderma nemzetségek kdzotti atlagos
genetikai tavolsag (amely meghaladja a 17%-ot), ami alatdmasztja a két
Lyroderma alfaj kdzeli rokonsagat, mely azonban meghaladja a szokasos alfaji
elkulonulés mértékét.

3.5 Otodik tanulméany — A taxonémia ,,sziirke zénaja” — a Myotis sicarius
(Chiroptera: Vespertilionidae) példaja

A vizsgélat soran rogzitett kiilsé morfologiai bélyegek egyértelmiien
jellemzoek voltak a M. sicarius fajra és alapvetden megegyeztek a harom nepali,
a vietndmi példany, valamint a tipuspéldany esetében is. Egyetlen eltérésként
megfigyelhetd volt egy jol fejlett, vildgosabb szinii boérparna a vietndmi egyed
hivelykujjan. A koponya- és fogazati bélyegek vizsgalata alapjan a M. sicarius
koponyaja robosztusabbnak bizonyult a kdzel rokon Myotis fajokhoz képest és a
fajra jellemz0, tipikus eltérések egyértelmiien kimutathatok voltak. A M. sicarius
tipuspéldany, valamint egy nepali példany koponyéja es fogazata minden
lényeges részletében megegyezett a vietnami példanyéval. Osszességében a
himalajai és vietndmi példanyok kiilsé és koponya morfologiai méretei is
Osszhangban voltak, jelentds kiilonbséget csak a vietnami példany keskenyebb
AOB (szemiiregek eliils6 része kozotti tavolsag) régioja mutatott.

A filogenetikai elemzéseink a COI és cytb gének alapjan megerdsitették a
morfoldgiai fajazonositas eredményeit. Az Gjonnan vizsgalt nepali és vietnami M.
sicarius példanyok, valamint a korabbi kutatasokbol ismert nepali és indiai
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egyedek (pl. Stadelmann és mtsai. 2004b; Chakravarty és mtsai. 2020) egy jol
alatdmasztott monofiletikus csoportot alkotnak (PP=1). Ez a csoport leginkébb a
M. longicaudatus kaguyae, M. bechsteinii, M. frater és M. daubentonii fajokkal
mutatott kdzeli rokonsagot, mig a M. annectans-al tAvolabbi kapcsolatot mutatott.
A M. sicarius nepali példanyai kozott rendkivil alacsony volt a genetikai
variabilitds (K2P tavolsag <0,53%), viszont a vietndmi példany 8,30-9,78%
genetikai tavolsagot mutatott a nepali példanyokhoz képest. A M. annectans
vizsgalt példanyai (koztik két vietnami egyed) egy csoportot alkottak, szintén
nagyon alacsony genetikai eltéréssel (K2P <0,60%).

A mitokondrialis DNS markerek eredményeit megerdsitette a nuklearis
Rag2 gén elemzése is, amely szintén jelentds genetikai tavolsagot mutatott a M.
sicarius és M. annectans kdzott (~1% K2P tavolsag), ami a Myotis fajok kozotti
minimalis interspecifikus eltérésként értelmezheté (Ruedi és mtsai. 2013). A M.
annectans csoporton belll alacsony genetikai diverzitast figyeltink meg (K2P
<0,44%). A nepali és vietnami M. sicarius példanyok kdzott ennél is alacsonyabb
(K2P = 0,088%) genetikai eltérést talaltunk, csak néhany heterozigdta pozicidval.
Hasonl6an alacsony eltérést mutattak a harom tovabbi nuklearis gén (ABHD11,
PRKC1, THY) szekvenciai is a két vizsgalt M. sicarius példany kdzott.

4 KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A denevérek diverzitasanak és elterjedésének pontos megértése alapvetd
fontossagu mind taxondmiai, mind természetvédelmi szempontb6l. Az integrativ
taxondmia, az akusztikai vizsgalatok és a nyilt hozzaférésti adatbazisok
kidolgozasa ¢és fejlesztése, mint modern kutatdsi moddszerek, jelentdsen
hozzajarulnak a fajok pontos azonositdsdhoz, az elterjedési mintazatok
feltarasahoz és a természetvédelmi stratégidk kidolgozasahoz. Jelen értekezés is
ezen modern modszertani megkdzelitésekre epiilt és az egyes tanulmanyok soran
kovetkezetesen alkalmaztuk az adott kutatdsi kérdéshez leginkdbb illeszkedd

modszereket.
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4.1 Bioakusztikai kutatasok és online hangadatbazisok

A nyilt hozzaférésii online adatbazisok hasznalata ma mar szinte
elengedhetetlen a modern zooldgiai kutatdsokban. Ezek az adatbazisok nemcsak
a globalis adatok gyors elérését és 6sszehasonlithatosagat teszik lehetdvé, hanem
alapvetéen tamogatjak a taxondmiai reviziokat, el@segitik a természetvédelmi
dontéshozatalt és biztositjak a kutatdsok megismételhetdségét is. Disszertaciom
egyik kiemelkedd eredménye a ChiroVox bioakusztikai adatbazis 1étrehozasa,
mely mara a vilag legnagyobb online denevérhang gylijteményévé ndtte ki magat,
ami a vilag minden tajaro6l fogad felvételeket. Jelenleg kozel 5800 felvétel érhetd
el az adatbazisban, tobb, mint 250 fajtél, melyek jelentds része olyan egyedektdl
szarmazik, amelyeket nagy bizonyossaggal hataroztak meg. Ez kilondsen fontos
olyan régiokban, ahol magas a fajok diverzitasa, viszont a faji szint{i hatarozas
specialis taxondmiai ismereteket igényel. A szabadon repiild denevérek
azonositasa nagymértékben fugghet a referenciafelvételek elkészitésének
koriilményeitdl is. A felvételek mintegy 75%-a zart térben (repsatorban) vagy
kézben tartott egyedektdl szarmazik, mivel ez tette lehetévé a biztos
fajazonositast. Ezek kozott a Hipposideridae és a Rhinolophidae csaladok tagjai
vannak talsulyban, amelyek esetében a kornyezettdl fiiggetleniil stabil a {6
echolokacios paraméterek frekvenciaja (pl. FCF). Ennek koszonhetéen ezek a
hangok referenciaanyagként is szolgalhatnak ismeretlen eredetli felvételek faji
szintl meghatarozasahoz. Ugyanakkor, tobb olyan faj felvétele is elérhetd,
melyek hangparaméterei erdsen fiiggnek a rogzités koriilményeitdl (Kingston és
mtsai. 2003; Siemers 2004; Russ 2012), igy ezek hasznalata soran mindig
figyelembe kell venni a kontextust. A jovoben célszerli lenne 06sztondzni a
kutatokat, hogy a befogott egyedek szabadon engedése el6tt minél tobb
hangfelvételt készitsenek és lehetdség szerint szovettani mintakat is vegyenek az
allatoktol. Ezaltal olyan referenciafelvételek gytilhetnek Ossze, amelyek még
megbizhatobban segitik a szabadon repiilé denevérek faji szintli azonositasat. A
ChiroVox adatbézis taxondmiai lefedettsége a Délkelet-Azsidban eléforduld
kozel 300 echolokéld denevérfaj csaknem felét érinti. Szdmos fajtol elsdként

tartalmaz nyilvanosan elérhetd hangfelvételeket, mint pl. Aselliscus
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dongbacanus, Glischropus aquilus, Hipposideros kunzi, Kerivoula
dongduongana, Tylonycteris tonkinensis vagy a Mirostrellus joffrei. Ezeken kivil
még formalisan le nem irt Uj fajok hangjai is megtalalhatéak benne (pl. Phoniscus
sp., Submyotodon sp.). Az adatbazis hozzajarulhat kevéssé ismert fajok
azonositasahoz, elterjedési adatainak bovitéséhez, foldrajzi variaciok feltarasahoz
és taxondmiai kérdések tisztazadsahoz (Kingston és Rossiter 2004; Ith és mtsai.
2015; Tu és mtsai. 2017a). A ChiroVox kilonosen értékes lehet olyan kevessé
feltart régiok — példaul Afrika, valamint Amerika és Dél-Azsia tropusi teriiletei —
hanganyagainak befogadasara, melyek jelenleg alulreprezentaltak a bioakusztikai
adatbazisokban. Tudomasunk szerint a vildg echolokald denevérfajai kozil tobb,
mint 150 olyan faj szerepel az adatbazisunkban, amelyeket mas online forrasok
egyelére nem tartalmaznak. A ChiroVox jovObeni bdviilése, kiillonosen a
denevérkutatd kozosség aktiv  kozremilkddésével, megbizhaté forrasként
szolgalhat majd a denevérek bioakusztikai kutatdsahoz és monitorozasahoz.

Az online adatbazis létrenozasa mellett kutatasaink soran kiemelt
figyelmet forditottunk arra is, hogy a délkelet-azsiai régi¢ fajainak akusztikus
sajatossagait részletesen feltarjuk és rendszerezzilk. A denevérek akusztikus
hatarozasanak alapja, hogy egy adott teriileten ismert fajokt6l megbizhatd
referencia hangok alljanak rendelkezésre, amely figyelembe veszi a fajon belili
esetleges foldrajzi eltéréseket is. Vietnam esetében mar elérhetdek voltak
bizonyos alapveté akusztikai adatok (pl. Furey és mtsai. 2009a), ugyanakkor
kordbban nem késziilt olyan é&tfogé tanulméany, amely ilyen nagyszama,
morfologiailag és/vagy genetikailag jol elkiilonithetd fajt foglalt volna magéba.
Vizsgalatunk sordn a Vietnamban jelenleg ismert 118 echolokéalé denevérfaj
kozul 87 faj referenciahangjait elemeztik, igy ez a munka a legatfogobb
bioakusztikai tanulmany az é&zsiai denevérekkel kapcsolatban. Szamos faj
esetében sikeriilt elemezniink nagy mennyiségli hangfelvételt, koztikk olyan
kevésbé ismert fajokét is, mint az Aselliscus dongbacanus, Hypsugo cadornae,
Kerivoula titania, Murina feae, Myotis alticraniatus és Myotis ater. Ugyanakkor,
néhany faj eseteben (pl. Hipposideros pratti, Miniopterus magnater, Miniopterus
pusillus, Myotis altarium) a vizsgalt hangok szama korlatozott volt, igy kelld
ovatossaggal kell értelmezni az ezeknél megfigyelt variabilitast. Ezek mellett
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tanulmanyunk irja le 6t faj echolokacidés hangjat elsé alkalommal. Minden
elemzett hangfelvétel elérhetd a nyilvanos ChiroVox adatbéazisban (Gorfol és
mtsai. 2022), igy a felvételek barmikor Gjraelemezhetdk, tovabbi paraméterek
mérhetdk vagy akar 0j azonositasi modszerekkel is vizsgalhatok. A denevérek
echolokacios hangjainak részletes leirasa hasznos eszkdéz a faunisztikai
felmérésekben, oOkologiai kutatdsokban, taxondmiai vizsgélatokban, valamint
természetes él6helyeket érintd fejlesztések tervezésekor is (Furey és mtsai. 2009a;
Barlow és mtsai. 2015; Stathopoulos és mtsai. 2018). Délkelet-Azsiaban példaul
egyre tobb szélerémii épiil és a kornyezeti hatasvizsgalatok jo gyakorlatanak
részeként ajanlott a helyi denevérpopulaciok alapadatainak felmérése a
kivitelezés és tizemeltetés el6tt (Frick és mtsai. 2017; Millon és mtsai. 2018).
Mivel a szélerémiiveket gyakran nyilt teriileteken létesitik, ahol a befogéason
alapuld, hagyomanyos modszerek hatékonysaga korlatozott, az akusztikus
vizsgalatok fontos szerepet jatszhatnak abban, hogy megbizhaté kiindulsi
adatokat  szolgaltassanak a helyi  denevérkdzosségek hosszi  tavu
monitorozasahoz (Voigt és mtsai. 2024). Az utébbi években szamos szoftvert
fejlesztettek ki (pl. SonoChiro, Kaleidoscope, BatClassifiy), amelyek képesek
automatikusan észlelni és hatarozni denevéreket hangfelvételek alapjan,
nagyméretli hangadatbazisokra tdmaszkodva. Bar ezek az eszkozok jelentOsen
megkonnyitik a denevérek akusztikus adatainak feldolgozésat, hasznalatuk sorén
korlltekintés szukséges, még mérsékelt égovi régiokban is (Rydell és mtsai.
2017) és a nagy biodiverzitasu tertileteken az azonositas pontossdga meég inkabb
kérdéses lehet. Tanulmanyunk eredményei hozzajarulhatnak e korlatok
leklizdéséhez, és segitséget nyujthatnak ezen szoftverek eredményeinek
validalaséban is.

4.2 A genetikai és morfologiai adatok integracidja

Bar a bioakusztikai adatbazisok kiemelked szerepet jatszanak a fajok
hangalapl azonositasaban, a denevérkutatasban — es altalaban a zooldgiai
vizsgalatokban — a genetikai referencia-adatbazisok jelentésége sem hagyhato
figyelmen kivil. A GenBank vilagszerte elismert, nyilt hozzaférésii online
referencia-adatbazis, mely genetikai szekvenciakat tartalmaz a Fold valamennyi
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¢lolénycsoportjabol. Genetikai vizsgalataink soran feltoltottiink minden Gjonnan
eloallitott mitokondrialis és nuklearis szekvenciat az adatbazisba. Ezzel
elosegitettiik a fajok molekularis azonositasat, valamint lehetové tettiik mas
kutatok szdmara is az adatok szabad hozzaférését és felhasznalasat. Munkank
kilonosen hozzajarult a dél- és délkelet-azsiai denevérek genetikai adatainak
bovitéséhez és pontositasahoz, mivel ezen térség szdmos fajanak genetikai adatai
eddig hianyosak, vagy epp tévesek voltak. Fontos hangsulyozni, hogy bar a
GenBank egy alapvetd referencia gylijtemény, a benne taldlhaté adatok nem
mindig szarmaznak megbizhatd forrasbdl, a feltoltesek nem frissiilnek
rendszeresen, el6fordulhatnak benniik hibdk, ezért a pontos fajazonosits
érdekében kilénos koriltekintésre és kritikus adatértékelésre van szikség az
adatbazis hasznalata kozben.

A genetikai vizsgalatok kilondsen értékes eszkdzt jelentenek a
morfolégiailag hasonld, de genetikailag kisebb vagy nagyobb mértékben
elkiiloniild  taxondémiai  egységek azonositdsara. Integracidjuk  ezért
elengedhetetlen a taxonOmiai kutatasokban, legyen sz0 rejtett fajdiverzitas
feltarasarol, taxonomiai statuszok ujraértékelésérdl vagy elterjedési mintazatok
pontositasarol. Disszertaciomban harom tanulmény is foglalkozott ezzel a
témaval, amelyek mind eltérd eseteket vizsgaltak, és ennek megfelelden
kiilonb6zé modszertani megkozelitéseket igényeltek. Minden esetben kritikusan
értékeltuk az alkalmazott mddszerek eredményeit és azok korlatait.

A Murina walstoni esetében a vizsgalt dél- és délkelet-azsiai egyedek
morfologiailag egységes képet mutatnak. Genetikai vizsgalataink alapjaul a COI
gén szekvenciait vettik, mivel ez a marker széles kérben elfogadott és alkalmazott
a Murininae alcsalad filogenetikai vizsgalataiban (Li és mtsai. 2024). A COI gén
alapjan kb. 5% genetikai eltérés mutathat6 ki a kiilonb6z6 foldrajzi populéciok
kozott. Ez a mértéki eltérés, a morfologiai hasonlosagokkal egyditt, alatdmasztja
azt a feltételezést, hogy ezek az egyedek ugyanahhoz a fajhoz tartoznak.
Ugyanakkor figyelemre méltdé a kimutatott genetikai eltérés és kulonallo
leszarmazési vonalak jelenlétére utalhat a M. walstoni fajon beliil. Noha ez az
eredmény érdekes, egyelére tul korai lenne egyértelmii taxonomiai

kovetkeztetéseket levonni pusztan a COI gén adatok alapjan. Tovabbi vizsgalatok
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sziikségesek ennek a hipotézisnek a megerdsitéséhez €és pontositasdhoz, ideértve
mas mitokondridlis és nuklearis gének elemzését, valamint bioakusztikai
vizsgalatokat is. A M. walstoni fajt eredetileg a kambodzsai Veun Sai védett
erdobdl irtdk le, és azodta csak néhany eldforduldsi adata volt Thaif6ldrol,
Kambodzsabol, Vietnambol eés Laoszbol (Csorba és mtsai. 2011; Francis és Eger
2012; Kruskop 2013; Son és mtsai. 2015; Soisook és mtsai. 2017; Csorba és mtsai.
2020). A jelen tanulmany tehat a faj legnyugatibb és legészakibb eléfordulésat
dokumentalja, egyben az els6é dél-azsiai adatot is kozli (Francis és Eger 2012;
Soisook és mtsai. 2013; Csorba és mtsai. 2020). Kordbban a fajt szaraz
szubtropusi lombhullaté erd6kbdl jelezték (Kruskop 2013; Csorba és mtsai. 2020;
Yu és mtsai. 2020), és ismert, hogy jobban toleralja a bolygatott él6helyeket, mint
mas Murina fajok (Francis és Eger 2012; Csorba és mtsai. 2020). Bar a jelenlegi
nepali eléforduldas egy viszonylag jo Aallapotd, folyé menti szubtrdpusi
lomberd6bdl szarmazik, a kornyezé dombokat szaraz erdok boritjak, és a teriiletet
jelentés bolygatas érte thzifa-kitermelés, takarmanygyijtés, erdétiizek és
tallegeltetés miatt. A Walston csdvesorru-denever IUCN (Természetvédelmi
Vilagszovetség) természetvédelmi statusza jelenleg ,,Adathidnyos” (Data
Deficient, DD), mivel nagyon kevés informécié all rendelkezésre elterjedésérol,
populdcidjanak  allapotardl,  viselkedésér6l,  veszélyeztetettségérél — és
okologiajarél (Csorba és mtsai. 2020). A jelen tanulmény (j adatot szolgaltat a faj
elterjedésére vonatkozoan, de nem ad egyértelmli valaszokat a védelmi
helyzetével kapcsolatban, ezért nem tartjuk indokoltnak az IUCN besorolés
megvaltoztatasat.

A Lyroderma lyra esetében a jelen tanulmany az els6, amely a faj mindkét
korabbi alfajat filogenetikai keretbe helyezte, és eddig a legszélesebb foldrajzi
mintavételt alkalmazta a ,,sinense” taxon esetében. Vizsgalataink soran jelentds
kilonbségeket talaltunk a koponya- és fogazati bélyegek egyes mért értékeiben
(PCA és LDA eredmenyei), valamint a péniszcsont méretében. A thaifoldi
Lyroderma példany baculumanak hossza megkozelitéleg 1 mm volt (Soisook és
mtsai. 2015), mig egy indiai példanyé koérdlbelul 0,5 mm (Srinivasulu és mtsai.
2020), ami 6sszhangban all a jelen vizsgalatunk soran mért értékekkel. Noha a két
taxon baculumanak szerkezete hasonlo, a hosszusagban megfigyelt kildnbség
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alatamasztja azt a feltevést, hogy a L. sinense és a L. lyra két 6nalld, de kdzeli
rokonsagban all6 faj. A COIl és cytb szekvencidkon alapuld filogenetikai
elemzések valamennyi Lyroderma mintat egyetlen kladba helyezték, amely
testvérkladként viszonyul a csalad tobbi nemzetségéhez. Ez az eredmény
0sszhangban all korabbi filogenetikai tanulmanyokkal, és alatamasztja a
Lyroderma nemzetség érvényességét (Eick és mtsai. 2005; Kanuch és mtsai.
2015; Soisook és mtsai. 2015). A filogenetikai elemzések azt is kimutattak, hogy
a L. lyra két fuggetlen kladra oszlik. A COIl génszakaszok kozotti genetikai
tavolsag L. I. lyra és L. I. sinense koz6tt meghaladta a 12%-ot, a cytb
génszakaszok esetében pedig majdnem elérte a 10%-ot. Az altalanosan elfogadott
nézetekkel dsszhangban (Bradley és Baker 2001) ez a nagysagrendii genetikai
tavolsdg inkabb faji szinti elkiiloniilésre, mint alfaji szintre utal. A jelen
tanulmany morfol6giai, morfometriai és molekularis elemzéseinek 6sszhangban
1év6 eredményei erGsen alatamasztjak Andersen és Wroughton (1907)
megallapitasat, miszerint a Lyroderma nemzetség két fajt foglal magaba. Ez az
integrativ megkozelités tehat egyértelmii bizonyitékot szolgaltat arra, hogy a két
korabbi alfaj kulonallo fajokat képvisel: L. lyra és L. sinense. Tanulmanyunk
masik célja az volt, hogy pontositsuk a Lyroderma lyra és L. sinense fajok
foldrajzi elterjedését. Ezt azonban megnehezitette, hogy egyes kulcsfontossagu
teriiletekr6l — példaul Pakisztanbol és Afganisztanbol — nem alltak rendelkezésre
megfeleld Gsszehasonlité muzeumi példanyok vagy molekularis adatok, ezért
csupan a korébbi leirdsok kritikus értékelésére és alacsony felbontasi
fényképekre tamaszkodtunk. Shahbaz és mtsai. (2020) Pakisztanb6l szarmazé
példanyait morfoldgiai bélyegek alapjan L. lyra-hoz soroltuk. Benda és Gaisler
(2015) afganisztani példanyainak 10B (szemuregek kozotti legkisebb tavolsag) -
mérései (4,66—4,79 mm) szintén ezt tamasztottak ald. Eredményeik dsszhangban
vannak a korabbi szerzok (Khajuria 1980; Corbet és Hill 1992; Bates és Harrison
1997; Srinivasulu és Srinivasulu 2012) azon kovetkeztetésével, hogy a
legnyugatibb populécidék az L. lyra fajhoz tartoznak. Eredményeinket tovabb
erositik a brit Természettudomanyi Muzeumban Orzott mianmari példanyok
vizsgéalata. Habar e példanyok méretei meghaladjak a Sinha (1980) altal megadott

L. lyra mérettartomany fels6 hatarat, a szemiireg kozotti régid, az orrnyilas
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bemetszése €s az interpterygoid régié morfologidja egyértelmtien L. lyra-ként
azonositja Oket. Eredményeink azt is alatamasztjak, hogy a Lyroderma
legnyugatibb és mianmari populacidi az L. lyra-hoz tartoznak. Osszefoglalva, a
L. sinense Dél-Kinédban, Thaifoldon, Laoszban, Vietnamban, Kambodzsaban és
Malajzidban fordul el6, mig a L. lyra elterjedési terllete Afganisztantol
Mianmarig terjed. Mivel feltételezhetd, hogy a L. lyra Kelet-Mianmarban is
eléfordul, a jovobeli kutatdsok sordn célszerti lenne tobb mintat gyijteni
Mianmarbodl és a kornyezé teriiletekrdl annak érdekében, hogy pontosabban
feltarjuk az ottani populacidk filogenetikai viszonyait, és meghatarozzuk a két faj
elterjedésének hatérait.

A Myotis sicarius esetében kutatdsunk a taxondmia Ugynevezett ,,szlirke
zOnajaba” esett, ahol a fajhatarok pontos meghatarozésa igen komplex folyamat
(Roux és mtsai. 2016; Zachos 2018). A COIl génre alapozott genetikai
vizsgalataink 8-10%-o0s eltérést mutattak a nepali és az Uj vietnami példanyok
kozott, mely érték hasonld a Myotis nemzetség tobb, hagyomanyosan elfogadott
testvérfaj parjai kozotti elteréesek mértékével (pl. M. fimbriatus vs. M. pilosus, M.
emarginatus vs. M. formosus) (Ruedi és mtsai. 2013). A mintak kdzotti nagy
foldrajzi tavolsdg szintén két feltételezett, szaporodas szempontjabol izolalt
taxondmiai egység létezésére utal, mivel korlatozhatja a génaramlast még a jé
terjedképességii denevérek esetében is. Ugyanakkor, a morfologian €és nuklearis
filogenetikdn alapuld eredményeink nem tamasztottdk ald egyértelmiien a faj
szétvalasztasanak sziikségességét. A nuklearis gének alacsony variabilitasa
(0,088%) a lassabb evolucids itemmel magyarazhato (Allio és mtsai. 2017) és a
morfologiai valtozasok hianya sem kizart a fajképzddés soran, ahogyan azt mas
denevércsoportokban is kimutattak (Tu és mtsai. 2015; Kuo és mtsai. 2017; Tu és
mtsai. 2017b; Tu és mtsai. 2018; Kruskop és mtsai. 2023). A M. sicarius esetében
a kimutatott genetikai struktira leginkdbb a ndstények helyhez kotottségével
(filopétria) és a himek diszperzidjaval magyarazhato (Funk és Omland 2003). Ezt
a jelenséget mar korabbi 6koldgiai vizsgalatok is igazoltdk szdmos denevérfaj,
kiléndsen a Myotis nemzetség esetében, ahol a ndstények hiiségesek a nyari
sziilokoloniakhoz és az 6szi gylilekezOhelyekhez (Rivers és mitsai. 2005).
Jelenlegi eredményeink alapjan tehat nem tdmaszthato ala a foldrajzi populaciok
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kiilon fajként torténd kezelése. Ugyanakkor mindenképp sziikség van tovabbi
vizsgélatokra a nuklearis gének alacsony variabilitdsdnak megerdsitésére,
valamint a vietnami populécié pontosabb morfoldgiai jellemzésére, mivel eddig
csupan egyetlen vietnami példany ismert. Kordbbi tanulmanyokban a M. sicarius-
t hegyvidéki erdokbdl jelezték, elsdsorban a Himalaja déli lejtdirdl, 950 és 1600
méteres tengerszint feletti magassagbol (Srinivasulu és Srinivasulu 2019). Az (j
vietnami el6forduldsi adatunk mintegy 1700 km-rel bdévitette a faj ismert
elterjedési teruletét délkelet felé, egészen a Vietndm és Laosz kozott huzodo
hatarig. A vietnami lel6hely Osszekottetésben all a Himalaja déli részével a
kozottiik 1év6 hegyvonulatokon keresztiil Eszak-Vietnamban, Eszak-Laoszban,
Eszak-Mianmarban és Dél-Kinaban. A vietnami példanyt egy kevert érokzold
masodlagos erdd szélén fogtuk be, egy teraszos rizsfoldekkel, patakokkal,
kertekkel és Vin falu hazaival szomszédos teriileten, 717 m tengerszint feletti
magassagban. A mintavételi hely feletti terilet azonban egészen a hegycsucsig
(kb. 1500 m t.sz.f. magassag.) emelkedik, és kevésbé bolygatott 6rokzold erddk
boritjaAk. = Adataink  alapjan  arra  koOvetkeztetink, hogy a faj
alkalmazkoddképessége nagyobb lehet a kordbban feltételezettnél és hogy az
egyedek diszperzidjat kevéshé befolyasoljak a fizikai és okoldgiai barrierek (Tu
és mtsai. 2021). Az egyedek kozotti génaramlas (kilénésen a himek révén)
valoszinlileg hosszil tdvon is fennmaradt a Pleisztocén kornyezeti valtozasok
alatt, lehetdvé téve a faj széleskorli elterjedését és generalista életmodjanak
kialakulasat (Uhrin és mtsai. 2010; Hollander és mtsai. 2014; Tu és mtsai. 2021).
A M. sicarius latsz6lagos ritkasaga inkabb a Mianmar, Laosz és Eszakkelet-India
hianyos feltérképezettségébdl fakadhat, igy ezen régiokban varhatdo tovabbi
el6fordulasok feltarasa. A jelenlegi tudomanyos ismeretek alapjan javasoljuk,
hogy a faj IUCN besorolasa tovabbra is az érvényben 1évd ,,Sebezhet6”
(Vulnerable, VU) statusz maradjon. Ugyanakkor a jovOben, a régioban végzett
intenzivebb kutatasok €s az eléfordulasi adatok gyarapodésa esetén indokolt Iehet
a faj természetvédelmi statuszanak Ujraértékelése. Tanulmanyunk jo példaja a
taxonomiai ,,sziirke zona” problematikajara, és hangsulyozza a siirli foldrajzi

mintavételezés, a bizonyitopéldanyok, valamint a tobbféle mddszertani
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megkdzelités (mitokondridlis és nuklearis gének, morfologia) integralasanak
szlikségességét a pontos fajhatarok meghatarozasahoz.

Osszességében a genetikai, morfoldgiai és bioakusztikai adatok egyiittes
értelmezése napjainkra a denevértaxonémia megkerulhetetlen alapjava valt. Az
ebben a dolgozatban bemutatott vizsgalatok jol példazzak, hogy a faji
hovatartozas értékelése, a rejtett diverzitas feltarasa és az elterjedési mintazatok
Ujraértelmezése csakis integrativ megkozelitéssel valdsithatd meg. A taxonomiai
helyzet Ujragondolasa nem pusztdn elméleti kérdés, hanem kdzvetlen
természetvedelmi kovetkezmenyekkel jar. Egy faj kulonvalasztdsa vagy egy
fajpar, csoport taxondmiai revizidja alapvetéen Dbefolyasolhatja annak
természetvédelmi statuszat, kiilondsen olyan bioldgiailag kiemelkedden gazdag,
de adathianyos térségekben, mint a délkelet-azsiai régié. E terllet él6vilaga
rendkiviil sokszinii és sériilékeny, ezért kiemelt figyelmet érdemel a denevérfauna

tovabbi kutatasa.
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5 UJTUDOMANYOS EREDMENYEK

Doktori munk&m 6t, egymashoz szorosan kapcsol6do tanulmanyra épil,
amelyek a bioakusztikai adatbazis-épitést6l a genetikai és morfologiai
vizsgalatokig tobb modern mddszertani megkozelitést alkalmaztak. Az
alabbiakban 6sszefoglalom e kutatasok fébb tudomanyos eredményeit.

Els6 tanulmany: ChiroVox: a denevérhangok nyilvanos adatbézisa

A ChiroVox online, nyilt hozzaférésii denevérhang-adatbazis létrehozasa
és folyamatos fejlesztése a doktori munkam egyik fontos eredménye. Az
adatbazis mara a vilag legnagyobb, kdzdssegi alapt denevérhang-gytijteményévé
valt, amely tébb mint 250 faj mintegy 5800 felvételét tartalmazza. Hozzajarul a
fajok akusztikus azonositasahoz, kulénodsen a tropusi régidok kevésse ismert
faunajanak feltarasahoz.

Masodik tanulmany: A vietnami denevérfauna akusztikus leirasa

A masodik tanulmanyban a Vietnamban el6fordulé kozel 120 echolokald
denevérfaj kozul 87 faj referenciahangjait elemeztik. Ez a legatfogébb
bioakusztikai tanulmany tropusi denevérekrdl, amely soran 6t faj echolokacios
hangjai eldszor keriiltek részletes tudomanyos leirdsra. Az Osszes hanganyag
feltoltésre kertlt a ChiroVox adatbazisba, igy az eredmények mas kutatok

szamara is szabadon hozzaférhetdk és Gjraclemezhetdk.

Harmadik tanulmany: A Murina walstoni (Chiroptera: Vespertilionidae)
els6 eléfordulasa Délkelet-Azsian kiviil

Egy nepali példany genetikai (COI) es morfologiai vizsgalatai
megerdsitették, hogy az eddig csak Délkelet-Azsiabol ismert Murina walstoni faj
0ij eldfordulasat dokumentaltuk Dél-Azsidban. Az elemzések 5%-0s genetikai
eltérést mutattak a két populacio kozott, ami bizonyos mértékii elkiilontilést
mutat, de a nagyfoku morfoldgiai hasonlosag miatt a nepali példanyokat is a M.
walstoni fajba soroltuk. Ezzel az adattal a faj elterjedési teriilete mintegy 2000

km-rel béviilt, elérve legészakibb és legnyugatibb pontjat.
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Negyedik tanulméany: A Lyroderma lyra (Chiroptera: Megadermatidae)
alfajainak taxondmiai revizidja és elterjedésuk Ujraértekelése

A negyedik tanulmanyban COI, cytb és morfoldgiai adatok alapjan
sikeriilt bizonyitani, hogy a Lyroderma lyra korédbban ismert két alfaja (L. I. lyra
és L. |. sinense) valb6jaban kulonalld fajokat képvisel. Eredményeink alapjan
pontositani tudtuk e fajok foldrajzi elterjedését is, és elvégeztik ezeknek a széles

crer

Otodik tanulmany: A taxonémia ,sziirke zénaja” — a Myotis sicarius
(Chiroptera: Vespertilionidae) példaja

A Myotis sicarius vietndmi és nepali példanyai kozotti 8-10%-0s
mitokondrialis eltérés, valamint a morfolégiai és nuklearis gének kdzotti
ellentmondésos eredmények jol illusztraljak a taxonomia un. ,,sziirke zonajat”.
Bér az eltérések figyelemre méltok, jelenlegi adataink alapjan nem indokolt killén
fajként kezelni a tavoli foldrajzi populacidkat. A vietnami eléfordulas a faj
elterjedési teriiletét 1700 km-rel bovitette, és ramutatott arra is, hogy a faj

okologiai tlir6képessége szélesebb lehet, mint korabban feltételezték.
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