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- Applications and Theory (ITAT), number 1885 in CEUR-WS, pp. 48-54.

Softver:

1. NAnopore DAta Variant CAller: softvér na hladanie jednobazovych variantov na zaklade
surovych dat nanopoérového sekvenovania

2. DeepNano: softvér na analyzu dat zo sekvenacénej platformy MinlON

3. GAML.: softvér na zostavovanie genémov z hybridnych dat kombinaciou dlhych a kratkych
Citani

4. CovEst: softvér na odhadovanie velkosti gendmov na zaklade k-merovych spektier
Verejne pristupné gendmové prehliadace pre:

1. Gendm kvasinky Magnusiomyces capitatus

2. Gendm kvasinky Magnusiomyces ingens

3. Gendm kvasinky Saprochaete suaveolens

4. Genom kvasinky Saprochaete fungicola

Uplatnenie vysledkov projektu

Rieseny projekt mal charakter zakladného vyskumu. Stanovené sekvencie gendmov
kvasiniek, vytvoreny softvér a gendmové prehliadace moézu najst’ uplatnenie v
biomedicinskych vedach alebo biotechnoldgiach. Vysledky analyzy genédmov patogénnych
druhov kvasiniek mézu byt vyuzité pri dizajne molekularnych markerov pre klinicku
diagnostiku alebo pri identifikacii molekularnych ciefov vhodnych pre terapeuticku
intervenciu kvasinkovych infekcii. RieSenie projektu tieZ prispelo k odbornej priprave
mladych vedeckych pracovnikov, Studentov magisterského a doktorandského stupna Studia
v programoch biochémia, genetika a informatika.

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu v slovenskom jazyku
(max. 20 riadkov)

Projekt bol zamerany na analyzu genémov viacerych nekonvenénych druhov kvasiniek
pristupmi komparativnej a funkénej genomiky. K najvyznamnejSim vysledkom vyskumnych
aktivit projektu patri (i) stanovenie sekvencii jadrovych genémov kvasiniek rodu
Magnusiomyces a jeho anamorfnej formy Saprochaete, vratane viacerych klinickych izolatov
patogénnych druhov M. capitatus a S. clavata; (ii) komparativna analyza mitochondrialnych
genémov magnusiomycét a identifikacia bypassing (byp) elementov v protein-kédujucich
sekvenciach kvasiniek M. spicifer a S. clavata; (iii) identifikacia a komparativna analyza
lokusov pre parovacie typy heterotalickych druhov magnusiomycét; (iv) komparativna
analyza cytosolickych a mitochondrialnych ribozémov magnusiomycét; (v) vytvorenie
softvéru pre spracovanie dat ziskanych nanopérovou sekvenaénou technolégiou a
verejnych gendmovych prehliadacov pre gendmy magnusiomyceét. Projekt tieZ vyznamnou
mierou prispel k vychove viacerych pregradualnych Studentov a doktorandov, ktori sa
priamo podielali na vyskumnych aktivitach projektu.

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov 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.
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