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Výskumná skupina 
sekvenčnej bioinformatiky 

a genomiky



Analýzy pomocou najnovších sekvenačných technológií 

Skladanie úplných genómov

Anotácia a pochopenie komplexnej DNA

… pre vývoj metód personalizovanej medicíny
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Výzvy výskumu v sekvenčnej bioinformatike 



Výzvy výskumu v sekvenčnej bioinformatike 

Martinelli, A. (2024). How OMICS Data Analysis Software can solve analysis bottlenecks. BigOmics Analytics. https://bigomics.ch/blog/the-current-bottleneck-in-omics-data-analysis/
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Národná výpočtová infraštruktúra:
často nevyužitá príležitosť



Bioinformatický výskum je výpočtovo náročný

Porovnanie štandardných a hyper basecalling 
modelov pre skladanie komplexných regiónov DNA

- 56 CPU, 256 GB RAM
- 316 CPU dní

Analýza dĺžok telomér na veľkom populačnom datasete

- 10 paralelných inštancií: 96 CPU, 512 GB RAM
- 13.9 CPU rokov



Bioinformatický výskum je dátovo náročný

Prebiehajúci výskum

- vyhradené 60 TB úložisko
- aktuálne cez 30.67 TB dát

Dlhodobé úložiská / Open science



Bioinformatický výskum je dátovo náročný

Stephens, Z. D. et al.  (2015). Big data: astronomical or genomical? PLoS Biology, 13(7), e1002195. https://doi.org/10.1371/journal.pbio.1002195



Výzvy pri využívaní služieb MetaCentra



Náročný štart pre neskúsených užívateľov
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Skúsení užívatelia
- kvalitná dokumentácia
- rýchla podpora

  ⇒ dokážu využívať 
MetaCentrum efektívne 
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Skúsení užívatelia
- kvalitná dokumentácia
- rýchla podpora

  ⇒ dokážu využívať 
MetaCentrum efektívne 

Noví užívatelia
- často bakalárski študenti
- bez skúseností s linuxom

  ⇒ preferujú výpočet na vlastnom
počítači



Náročný štart pre neskúsených užívateľov

Skúsení užívatelia

komplexné využitie prostriedkov
MetaCentra

Noví užívatelia

jednoduché úlohy (“spustiť program”)



Náročný štart pre neskúsených užívateľov

Skúsení užívatelia

komplexné využitie prostriedkov
MetaCentra

Noví užívatelia

jednoduché úlohy (“spustiť program”)

onboarding mini-seminár
interaktívny “playground” / demo



Dostupnosť najnovšieho softvéru

Potreba najnovšieho softvéru

- rapídny vývoj sekvenačných technológií a možností ich spracovania



Dostupnosť najnovšieho softvéru

Potreba najnovšieho softvéru

- rapídny vývoj sekvenačných technológií a možností ich spracovania

Množstvo zdrojov a ich šikovné využitie

- moduly, kontajnery, nástroje na správu softvérových balíkov…



Zhrnutie

Narastajúce výpočetné a dátové nároky výskumu

Spolupráca s národnými organizáciami

Pomoc novým výskumným skupinám
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