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• Veľké objemy údajov, vysvetľujúca umelá inteligencia a extrakcia znalostí

• Objavovanie génov in silico, genomické a klinické štúdie

• In silico drug - objavovanie liečiv a cielenie liečiv

• Modelovanie štruktúry rakoviny s podporou AI a vytváranie digitálnych
dvojičiek

• Časovanie kľúčových udalostí v živote nádoru, predklinická diagnostika

• Precision medicine: odporúčanie najlepšieho klinického postupu liečby
na základe AI. Prediktívna medicína

Výskumné zameranie skupiny

Skorá detekcia problému

Cielená liečba

Odpoveď na liečbu

Skorá detekcia Stanovenie diagnózy

Prognóza
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• Dvaja ľudia sa líšia približne v tisícoch miest DNA pozdĺž 3,2Gb
lineárnej sekvencie DNA

• Menej ako 1 % z tohto počtu patrí zmenám DNA so známym
účinkom overeným experimentmi in vitro a ešte menej in vivo

• 99,9 % úsilia sa venuje tomu, aby sa zistilo, ktoré zmeny DNA 
spôsobujú ochorenia. 

• Ich poznanie je kľúčom k včasnému odhaleniu ochorenia, 
prediktívnej analytike a prognostike. 

Zmeny nádorovej DNA
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• Identifikácia chybných variantov DNA s biomedicínskym
prínosom pomocou dôveryhodnej umelej inteligencie

• Integrácia viacerých vrstiev omických údajov a obrazových
údajov

• Testovanie súvislosti medzi chybnými variantmi a 
fenotypom ochorenia

• Návrh testov DNA na identifikáciu rizikových osôb

• „Sentiment“ mutácií DNA

Vyhľadávanie zmien DNA
v ľudskom genóme pomocou
umelej inteligencie



• Patogenita mutácií Existuje viac ako 50 modelov: binárne až
päťčlenné klasifikácie

• Posúdenie zmeny stavu: od evolučného zachovania, typu
evolučného výberu, skladania proteínov, narušenia domén, 
transaktivačných domén, organizácie genómu vyššieho rádu

• Integrácia AlphaFold

• Integrácia medzi databázami

Riešenie problému pomocou AI
Patogenita mutácií
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• Aplikácie NLP na dolovanie textu a následnú klasifikáciu

• Rôzne zdroje, v súčasnosti sa zameriavajú na 47Gb ClinVar
databázu

• Pubmed - integrácia sentimentu

• ACMGG-klasifikácia, päťčlenná klasifikácia

• Ako využiť textové informácie v databázach na vytvorenie 
odporúčacieho a hodnotiaceho systému 

Mutačná analýza “sentimentu”
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• Nezameriavame sa na jednotlivé varianty DNA, riešime 
asociačné štúdie zamerané na mutačný podpis WGS (Whole
genom sequencing – celogenómové dáta)

• Ciele: choroba, liek, prediktívne/prognostické markery

• Umelá inteligencia používaná na dekonvolúciu DNA 
mutačných signatúr

Vyhľadávanie liečby rakoviny
pomocou odtlačkov prstov



• Prijať rozmanitosť pacientov a ich chorôb.

• Jednosmerný tok informácií.

• Umelá inteligencia odvodzuje typy rakovinových
buniek v heterogénnej nádorovej mase, ich slabé
stránky a prevalenciu v populácii.

• Identifikácia nových terapií a výsledkov terapie
spustením simulácií na digitálnom tieni nádoru.

Vytvorenie digitálneho 
dvojčaťa tumoru
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• Prechod od deskriptívnych štúdií k sledovaniu
vývoja ochorenia v reálnom živote

• Odporúčania pre liečbu onkologických
pacientov s podporou umelej inteligencie

• Viacvrstvová integrácia omických údajov
(+ obrázky = patonomika)

• Mikrobióm a omické dáta

• Zameranie na čas „do poskytnutia“

Budúcnosť v liečbe rakoviny
predstavujú systémy
odporúčaní s umelou
inteligenciou
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Naše hlavné ciele:

• Riešenie prehlbujúcej sa priepasti medzi pokrokom vedy a aplikáciami a 
reálnou praxou personalizovanej medicíny.

• Využitie sily umelej inteligencie a viacvrstvových údajov na vytvorenie
odporúčacieho systému pre dôveryhodné klinické rozhodovanie.

• Využitie výhod na základe skutočnosti, že podobné systémy vo svete, kde sú
genomické údaje bežným tovarom neexistujú.

Kam smeruje naša výskumná skupina
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doc. Mgr. Michal Kováč, PhD. MSC.

doc. Mgr. Monika Kováčová, PhD.

michal_kováč@stuba.sk miestnosť  3.05

monika.kovacova@stuba.sk miestnosť 3.04

Témy: 1) personalizovaná onkológia a predpovedanie terapeutických cieľov in silico pomocou analýzy
veľkých dát a umelej inteligencie, 

2) časové a priestorové modelovanie evolúcie rakoviny, fylogenetické stromy a použitie XAI (Dirichletove,
Markovove procesy, hierarchické modelovanie, Bayesosovské rozhodovacie techniky, siete a algoritmy),

3) fenomény chromotripsie, chromanasyntéza a chromoplexia ako zásadné abnormality a ich etiológia
(osteosarkómy, lynchov syndróm). 

4) mutačné signatúry a algoritmy na vyhľadávanie genómov,

5) vizualizácia vysokorozmerných dát a práca s veľkými databázovými modelmi,

6) využitie techník AI na detekciu štruktúrnych zmien v nádorovom genome

7) XAI a digitálne dvojča heterónneho tumoru.

Kontaktné údaje
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doc. Mgr. Gabriela Czanner, PhD. 

gabriela.czanner@stuba.sk miestnosť  3.19

doc. RNDr. Silvester Czanner, PhD.

silvester.czanner@stuba.sk miestnosť 3.19

Témy: 1) návrh klinických štúdií a experimentov pre asociačné štúdie, ako aj pre vývoj a testovanie umelej inteligencie, 

2) hierarchické štatistické modelovanie pre priestorové a longitudinálne údaje vrátane lekárskych snímok, 

3) kvantifikácia rizika a neistoty a ich využitie pri rozhodovaní, 

4) navrhovanie efektívnych metód na učenie sa z multimodálnych dátových tokov, kde informácie prichádzajú
v rôznych modalitách, ako sú obrázky, text, senzorické údaje atď.; 

5) vývoj metód efektívne využívajúcich zdroje na zníženie značných nákladov na učenie sa z obrovských
súborov údajov a 

6) navrhovanie spoľahlivých a bezpečných algoritmov učenia s prísnymi zárukami pre systémy kritické
z hľadiska bezpečnosti.

Kontaktné údaje
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• University of Liverpool (Prof. Stephen Kaye)
• Ulster University (Prof. Colin Willoughby)
• MIT, Harvard Medical School (Prof. Emery Brown)


