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PRIJIMACIE KONANIE NA DOKTORANDSKE STUDIUM NA
AKADEMICKY ROK 2025/2026

Fakulta prirodnych vied Univerzity sv. Cyrila a Metoda v Trnave vypisala prijimacie
konanie na doktorandské stadium v Studijnom programe

Molekularna biologia

v dennej a externej forme Studia. O prijatie na Staddium mo6zu ziadat absolventi domadcich
alebo zahrani¢nych vysokych $kol, ak maji ukoncené magisterské alebo inZinierske
studium.

Termin podania prihlasky je do 31. mdaja 2025. Uchadzadi sa prihlasuji1 na vypisané témy.

K prihlaske uchadza¢ prilozi:

overeny vysokoskolsky diplom v totoZnom, alebo pribuznom odbore a programe,
vysvedcenie zo Statnej skusky,

strucny zivotopis spolu so stupisom publikovanych i nepublikovanych prac,
potvrdenie od lekdra o zdravotnej sposobilosti,

doklad o absolvovanej praxi (nie je povinné),

ramcovy projekt k téme dizertacnej prace.

AN N e

Prijimacie konanie ma charakter vyberového konania formou rozhovoru. Uchadzac
pocas prijimacieho konania prezentuje svoje motivy a predpoklady na stadium, projekt
k téme dizertacnej prace a aj znalosti cudzieho jazyka. Na prijimacom konani bude
zohladniovana ucast uchddzaca na vedeckych konferencidch a jeho vysledky pocas
magisterského resp. inzinierskeho studia. Uchddzac o externt formu Stidia predlozi
potvrdenie o zamestnani v odbore.

Kontaktna adresa: Fakulta prirodnych vied UCM v Trnave, Nam. J. Herdu 2, 917 01 Trnava
tel.: 033/55 65 321,033/55 65 318

e-mail: dekan.fpv@ucm.sk
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Témy dizertaénych prac v akademickom roku 2025/2026 pre studijny
program:

Molekuldrna biologia

Nazov témy: Objasnenie etioldogie a kauzalnych agensov pri vybranych virézach rastlin
Skolitel: doc. Ing. Miroslav Glasa, DrSc.

Pracovisko: Oddelenie biologie, UBB FPV UCM v Trnave; Virologicky tstav, Biomedicinske centrum SAYV,
Bratislava

Forma studia: denna

Anotacia: Analyza virému polnohospodarskych plodin ale aj divorasttcich rastlin pomocou progresivnych
sekvenacnych technologii odhalila komplexnost virusovych ochoreni. Tieto st ¢asto sposobené pritomnostou
viacerych virusovych alebo subvirusovych agensov pdsobiacimi v individudlnej rastline v komplikovanych
synergickych a antagonistickych interakciach. Tieto vzajomné vztahy si v mnohych pripadoch nedostatocne
zname, pritom vyznamne ovplyviiuju celkovu etiologiu, zavaznost a symptomatologiu virusového ochorenia.
Kontrola virusovej infekcie je komplikovana rychlym vyvojom virusovych populdcii formovanych castymi
mutdciami a rekombindciami genému, obrovskou variabilitou virusov a individudlnymi zvlastnostami ich
patogenézy. Praca sa zameriava na identifikaciu jednotlivych virusov v komplexnych zmieSanych infekciach pri
vybranych vzorkach polnohospodarskych plodin alebo divorasttcich rastlin pomocou masivneho paralelného
sekvenovania. Zhodnoti sa ich molekuldrna diverzita a mozné rozdiely v genomickych vlastnostiach a
optimalizuju sa Specifické nastroje na ich detekciu (najméa na baze RT-PCR). Nasledne sa na zaklade Specifickych
rozdielov v hostitelskom okruhu alebo spdsobe vektormi-sprostredkovaného alebo vertikdlneho prenosu
experimentalne ziskaju jednoagensové infekcie, ktorych biologické vlastnosti budu experimentalne sledované.
Ziskané vysledky prispeju k pochopeniu zlozitej etiolégie virusovych ochoreni rastlin a poskytnii poznatky
potrebné k ich efektivnemu manazmentu.

Nazov témy: Genetickd a metabolomické analyza zriedkavych kardiovaskuldrnych ochoreni
Skolitel: Mgr. Dominika VeSelényiova PhD.
Pracovisko: Oddelenie biolégie, UBB FPV UCM v Trnave

Forma studia: denna

Anotacia: Kardiovaskuldarne ochorenia predstavuju vyznamnd vyzvu v oblasti vyskumu a klinickej praxe.
Mnohé zriedkavé genetické poruchy ovplyvnujuce kardiovaskuldrny systém nie st dostatocne preskiimane a
doposial neidentifikované genetické varianty moézu zohravat kltucova dlohu v ich vzniku a progresii. Tento
doktorandsky projekt je zamerany na analyzu DNA pacientov trpiacich zriedkavymi kardiovaskuldrnymi
poruchami s cielom identifikovat gény a genetické varianty spojené s ochorenim. Identifikované varianty budu
dalej skiimané pomocou bioinformatickych nastrojov a molekulového modelovania na predikciu ich mozného
vplyvu na funkciu proteinov a mechanizmus ochorenia. Na hlbsie pochopenie molekuldrnych zakladov tychto
portch budu uskutocnené aj proteomické a metabolomické analyzy s cielom identifikovat kIicové biomarkery
dolezité pre diagnostiku a potencialne terapeutické stratégie.
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Nazov témy: Gény zodpovedné za syntézu zdsobnému polysacharidu paramylonu u bidikovca Euglena
gracilis a ich potencidlna modifikacia

Skolitel: prof. RNDr. Juraj Kraj¢ovi¢, CSc
Pracovisko: Oddelenie biolégie, UBB FPV UCM v Trnave

Forma studia: denna

Anotacia: Bicikovce z rodu Euglena patriace medzi jednobunkové eukaryotické mikroorganizmy (Protista,
fylogeneticka linia Excavata), osidluja prevazne sladkovodné prostredie. Vyznacuju sa viacerymi unikatnymi
charakteristikami, medzi ktoré patri aj ich prekvapivo komplexny metabolizmus cukrov. Paramylon predstavuje
zasobny polysacharid syntetizovany rodom Euglena za aerébnych podmienok v atypickej forme vysoko
krystalizovanych granul s komplexnou fibrildrnou $truktirou, ktoré si ohranicené biomembranou charakteru
lipidovej dvojvrstvy. Granuly paramylonu st v bunke distribuované v cytosole, v pripade fotoautotrofie sa ich
lokalizacia ststreduje prevazne v blizkosti pyrenoidu, na povrchu chloroplastu. Produkcia paramylonu u E.
gracilis je za aerébnych podmienok katalyzovana enzymom paramylon syntaza ((3-(1,3)-glukan syntaza), ktory
vyuziva UDP-glukézu ako substrat. Enzym (3-(1,3)-glukan syntaza sa zaraduje medzi glykozidové transferazy
(EC 2.4.1.34). Ciastoéné purifikdcia paramylon syntazy z E. gracilis preukézala, Ze tento enzym predstavuje
membranovo viazany komplex zlozeny z minimalne siedmich proteinovych podjednotiek s molekulovou
hmotnostou okolo 670 kDa. V praci budt bunky divého kmena E. gracilis kmen Z, resp. varietas bacillaris,
Studované za roznych kultiva¢nych podmienok (svetlo, tma, rozne zlozenie média a teplota), t.j. fotoautotrofne
a mixotrofne u buniek divého typu, resp. heterotrofne, a to u vybielenych mutantov. Pomocou Real Time PCR
sa budu sledovat zmeny v transkripénych profiloch, resp. v pripade niektorych zo siedmich podjednotiek
enzymu paramylon syntaza ((3-(1,3)-glukan syntaza), sa zvazi moznost ich potencialnej modifikdcie technikou
CRISP-Cas9.

Nazov témy: Sekundarne metabolity lisajnikov ako nastroj na elimindciu rastlinnych fytopa-togénov
virusového povodu pri hospodarsky vyznamnych druhoch rastlin

Skolitel: prof. Mgr. Daniel Mihélik, PhD.

Pracovisko: Oddelenie biolégie, UBB FPV UCM v Trnave; Narodné polnohospodérske a potravinarske centrum,
Vyskumny tstav rastlinnej vyroby, Piestany

Forma studia: denna

Anotacia: Rastlinné virusy st vyznamnou triedou fytopatogénov sposobujticich celosvetovo obrovskeé straty v
rastlinnej produkcii, vyrazne znizuji vynosy plodin, ale aj kvalitu polnohospodarskych produktov. Vyskyt
novych druhov virusov, novych variantov jestvujucich virusov, objav novych rezervoarov virusovych infekcii,
vektorov, sposobov prenosu, zmeny polnohospodarskych postupov, vyskyt zmiesanych infekcii sposobujticich
synergiu chorob, vplyvy globalneho oteplovania predstavuju hlavné rizika vyskytu virusovych chor6b rastlin.
V sticasnosti jestvuji len obmedzené sposoby boja proti tymto fytopatogénom. Prostriedky na ich eliminaciu sa
len obmedzené, docasné a Iahko prekonatelné. Niektoré z nich vyuzivaju postupy genetického inZinierstva a st
neakceptovatelné Sirokou verejnostou. Nejestvuje Ziaden uéinny univerzalny pesticid potlacajici virusové
ochorenia hospodarsky vyznamnych druhov rastlin. Medzi najvyznamnejsie virusy, ktoré spdsobujt rozsiahle
skody patria tobamovirusy. V tomto projekte pontkame riesenie zalozené na vyuziti sekundarnych metabolitov
lisajnikov s biocidnymi ucinkami. Nejedna sa o hypotetické rieSenie, nasa hypotéza sa zaklada na redlnom
antivirotickom ti¢inku tychto metabolitov, ¢o nam potvrdili nase primarne vysledky vyskumu. Objektom Stadia
budd rastliny raj¢iaka jedlého a tobamovirusy atakujice tento rastlinny druh.
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Nazov témy: Klondlna diverzita a distribicia faktorov virulencie u cholerovych a non-cholerovych vibrii
izolovanych z akvatickych biotopov Slovenska

Skolitel: doc. RNDr. Milan Seman, CSc.
Pracovisko: Oddelenie biolégie, UBB FPV UCM v Trnave

Forma studia: denna

Anotacia: Vibria, baktérie patriace do rodu Vibrio, sa prirodzene vyskytuju vo vsetkych typoch vodného
prostredia na celom svete. Rod tvori viac ako 150 druhov, mnohé z nich st vyznamné patogény ryb a morskych
bezstavovcov (koraly), dvanast je deklarovanych ako humanne patogény. Dominantnym druhom je V. cholerae,
ktorého séroskupiny O1 a O139 sposobuju akutne hnackové ochorenie — choleru. Ide o agresivnu intestinalnu
infekciu, ktorou sa celoplanetarne ro¢ne nakazi niekolko miliénov ludi a ktora v mnohych pripadoch konéi
fatalne. Aj dalsie druhy patogénnych vibrii (non-cholerové, séroskupina non-O1) mo6zu u ludi vyvolat hnackové
ochorenia, avsak nie tak zavazné ako tie cholerové.

Cielom prace bude charakterizovat subor archivnych kmeniov cholerovych a non-cholerovych vibrii,
izolovanych z geograficky diverznych lokalit Slovenska, aplikaciou molekularno-biologickych a konvenc¢nych
metdd. Ich prezumptivny taxonomicky status bude konfirmovany PCR technikou determinovanim druhovo
Specifickych génov pre konkrétne taxény. Epidemicky potencial izolatov bude hodnoteny stanovenim hlavnych
faktorov virulencie (gény ctxAB, tcpA, toxR, ace, zot, hly, st), ako aj stanovenim antibiotického profilu a tvorby
biofilmu. Klonalny profil stiboru, realizovany ribotypizaciou (rrn operdn) a sekvencnou analyzou (MLST), bude
zamerany na determinovanie vnutrodruhovej variabilitya populacnej Struktury izolatov v komparacii s ich
geografickym povodom. Fylogeneticka analyza prispeje k objasneniu povodu izolatov a ich cirkuldcie v
akvatickych biotopoch Slovenska, ako aj k identifikacii potencialnych zdrojov nakazy.

Nazov témy: Sledovanie vplyvu stresu na metabolizmus Euglena gracilis
Skolitel: doc. RNDr. Lubica Uvéackova, PhD.
Pracovisko: Oddelenie biolégie, UBB FPV UCM v Trnave

Forma studia: denna

Anotacia: Bicikovec Euglena gracilis patri do skupiny fotosyntetizujticich mikroorganizmov, ktoré maji obrovsky
potencial pre svoju schopnost produkovat rozne biotechnologicky zaujimavé latky a uplatnenie v
environmentalnych technoldgiach. Euglena je fylogeneticky pomerne vzdialena od inych fototrofnych
mikroorganizmov z rozmanitych skupin rias. Ma sekunddrne, tzv. komplexné plastidy, ktoré st ohranicené
tromi membrdnami a mo6ze prezit aj po znefunkéneni plastidov. Na analyzu metabolizmu E. gracilis vyuZijeme
nastroje kvantitativnej proteomiky (quantitative proteomics; dvojrozmerna elektroforéza kombinovana s
hmotnostnou spektrometriou (MS) a kvapalinova chromatografia kombinovana s MS). Skiimanie metabolickych
drah na drovni proteému v podmienkach stresu by mohlo pomoct rozsirit priemyselné a iné vyuzitie tohto
organizmu a tiez napomoct k lepsiemu pochopeniu jeho mimoriadnej metabolickej plasticity.

schvalili:
prof. RNDr. Juraj Krajéovi¢, CSc.
Predseda odborovej komisie doktorandského stadia v
studijnom programe Molekuldrna biologia
doc. RNDr. Iveta Dirgova Luptakova, PhD.
dekanka FPV UCM
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