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Uplatnenie výsledkov projektu 

Projekt významnou mierou prispel k poznaniu biodiverzity, vyriešil taxonomické problémy 
viacerých zložitých druhových komplexov prvokov ako aj živočíchov a vygeneroval 
množstvo sekvenačných dát vrátane celogenómových. Nové sekvencie boli deponované v 
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medzinárodných bioinformatických databázach, a sú tak voľne prístupné a použiteľné na 
ďalšie porovnania a fylogenetické metaanalýzy. 

 
Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu v slovenskom jazyku 
(max. 20 riadkov) 

Pomocou moderných morfologických a molekulárnych metód sme objavili a detailne 
charakterizovali 26 nových druhov prvokov a 27 nových druhov živočíchov vrátane 4 nových 
druhov/poddruhov plazov. Ustanovili sme aj dva nové rody nálevníkov a jeden nový rod 
brušnobrvcov. Integračným morfo-molekulárnym prístupom sme zrevidovali 30 
druhov/druhových komplexov nedostatočne známych prvokov a živočíchov. Zistili sme, že 
vo fenotypovom priestore vykazujú druhy prvokov rovnaký vzor ako výlučne pohlavne alebo 
nepohlavne sa rozmnožujúce živočíchy, aj napriek tomu, že majú zmiešaný spôsob 
rozmnožovania. Naše multigénové analýzy v kombinácii s mnohorozmernými 
morfometrickými analýzami naznačili, že jadrový rRNA cistrón môže slúžiť ako vhodný pre-
barkód a mitochondriálne gény (16S, COI) ako následný barkód. Molekulárna identifikácia 
druhov sa v mnohých prípadoch javí byť vhodnejšia a praktickejšia než morfologická 
identifikácia kvôli vysokej morfologickej krypticite. Predisktuovali sme aj význam genomiky a 
integratívneho prístupu v taxonómii živočíchov spoločne s návrhom pracovného postupu 
ako taxonomicky pristupovať k novo zisteným evolučným líniám. Viaceré naše štúdie môžu 
mať vplyv aj na lokálnu ochranu obojživelníkov a plazov vrátane Balkánskych endemitov. 
 
Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu v anglickom jazyku 
(max. 20 riadkov) 

Using modern morphological and molecular methods, we discovered and characterized in 
detail 26 new species of protists and 27 new species of animals including 4 new 
species/subspecies of reptiles. We established two new genera of ciliates and one new 
genus of gastrotrichs as well. With the aid of an integrated morpho-molecular approach, we 
revised 30 species/species complexes of insufficiently known protists and animals. We 
found out that protist species exhibit the same pattern in the phenotypic space, as 
exclusively sexually or asexually reproducing animals, even though protists have a mixed 
mode of reproduction. Our multigene analyses in combination with multidimensional 
morphometric analyses suggested that the nuclear rRNA cistron can serve as a suitable 
pre-barcode, while mitochondrial genes (16S, COI) as a barcode. Molecular identification of 
species is in many cases more appropriate and practical than morphological identification 
due to high morphological crypticity. We also discussed the significance of genomics and 
integrative approach in the taxonomy of animals along with the workflow of how to 
taxonomically treat newly discovered evolutionary lineages. Several of our studies could 
have an impact on the local protection of amphibians and reptiles, including Balkan 
endemics. 
 


