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2. DeepNano: softvér na analýzu dát zo sekvenačnej platformy MinION 
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čítaní 
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1. Genóm kvasinky Magnusiomyces capitatus 
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4. Genóm kvasinky Saprochaete fungicola 
 
Uplatnenie výsledkov projektu 

Riešený projekt mal charakter základného výskumu. Stanovené sekvencie genómov 
kvasiniek, vytvorený softvér a genómové prehliadače môžu nájsť uplatnenie v 
biomedicínskych vedách alebo biotechnológiách. Výsledky analýzy genómov patogénnych 
druhov kvasiniek môžu byť využité pri dizajne molekulárnych markerov pre klinickú 
diagnostiku alebo pri identifikácii molekulárnych cieľov vhodných pre terapeutickú 
intervenciu kvasinkových infekcií. Riešenie projektu tiež prispelo k odbornej príprave 
mladých vedeckých pracovníkov, študentov magisterského a doktorandského stupňa štúdia 
v programoch biochémia, genetika a informatika. 
 
Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu v slovenskom jazyku 
(max. 20 riadkov) 
Projekt bol zameraný na analýzu genómov viacerých nekonvenčných druhov kvasiniek 
prístupmi komparatívnej a funkčnej genomiky. K najvýznamnejším výsledkom výskumných 
aktivít projektu patrí (i) stanovenie sekvencií jadrových genómov kvasiniek rodu 
Magnusiomyces a jeho anamorfnej formy Saprochaete, vrátane viacerých klinických izolátov 
patogénnych druhov M. capitatus a S. clavata; (ii) komparatívna analýza mitochondriálnych 
genómov magnusiomycét a identifikácia bypassing (byp) elementov v proteín-kódujúcich 
sekvenciách kvasiniek M. spicifer a S. clavata; (iii) identifikácia a komparatívna analýza 
lokusov pre párovacie typy heterotalických druhov magnusiomycét; (iv) komparatívna 
analýza cytosolických a mitochondriálnych ribozómov magnusiomycét; (v) vytvorenie 
softvéru pre spracovanie dát získaných nanopórovou sekvenačnou technológiou a 
verejných genómových prehliadačov pre genómy magnusiomycét. Projekt tiež významnou 
mierou prispel k výchove viacerých pregraduálnych študentov a doktorandov, ktorí sa 
priamo podielali na výskumných aktivitách projektu. 
 
Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu v anglickom jazyku 
(max. 20 riadkov) 
The project has been focused on genome analysis of several non-conventional yeast 
species by means of comparative and functional genomics. The most important outcomes of 
the project research activities include (i) the determination of nuclear genome sequences of 
yeasts from the genus Magnusiomyces and its anamorphic form Saprochaete, including 
several clinical isolates of pathogenic species M. capitatus a S. clavata; (ii) comparative 
analysis of magnusiomycete mitochondrial genomes and the identification of bypassing 
(byp) elements in protein-coding sequences of the yeasts M. spicifer and S. clavata; (iii) 
identification and comparative analysis of mating-type loci in heterothallic magnusiomycete 
species; (iv) comparative analysis of cytosolic and mitochondrial ribosomes of 
magnusiomycetes; (v) development of software for analyses of data obtained from nanopore 
sequencing technology and public genome browsers for magnusiomycete genomes. The 
project also significantly contributed to training of several undergraduate and Ph.D. students 
who were directly included in the research activities of the project. 
 


