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Monte Carlo Methods for Testing

Monte Karlo metodai statistiniy hipoteziy |Statistical Hypotheses. Applications in

Irus Grinis tikrinimui. Taikymai bioinformatikoje Bioinformatics Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Monte Karlo p-reikémes statistiniy Monte Carlo p-Values in Statistical
hipoteziy tikrinime. Taikymai Hypothesis Testing. Applications in

Irus Grinis bioinformatikoje Bioinformatics Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Gamtos jkvépty optimizavimo algoritmy Comparison of Nature-Inspired
palyginimas geny raiskos duomeny Optimization Algorithms for Feature

Irus Grinis pozymiy (feature) atrankoje Selection in Gene Expression Data Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Spieciaus (swarm) pagrindu veikianciy Performance Comparison of Swarm-Based
optimizavimo algoritmy nasumo Optimization Algorithms for Gene

Irus Grinis palyginimas geny raiskos klasterizavimui Expression Clustering Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Gamtos jkvépty algoritmy palyginamoji Comparative Study of Nature-Inspired

Irus Grinis analizé atrandant DNR motyvus Algorithms for DNA Motif Discovery Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Interaktyviy bioinformatikos mokymosi Development of Interactive Bioinformatics
moduliy kiirimas Moodle mokymosi Learning Modules in the Moodle Learning

Irus Grinis aplinkoje Environment Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Interaktyviy bioinformatikos mokymosi
priemoniy kirimas naudojant Moodle Development of Interactive Bioinformatics

Irus Grinis papildinius Learning Tools Using Moodle Plugins Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
Modulinés bioinformatikinés Ziniatinklio
programos projektavimas naudojant Design of a Modular Bioinformatics Web

Irus Grinis »Django“ karkasa Application with Django Jeigu tema domina placiau, galima susiskambinti ir aptarti per ms teams
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Kotryna Kvederavicitté

Haplotipais pagrjsta véZio diagnostika

Haplotype based cancer diagnostics

Haplotipai — paveldimos genetiniy varianty kombinacijos tam tikrame
chromosomos segmente. Nors jprastai haplotipai yra siejami su genomo
variacijomis (pvz. SNP), i$ tiesy egzistuoja ir metilinimo haplotipai. Pastaraisiais
metais haplotipy analizé vis dazniau taikoma ieskant genetiniy Zymeny, susijusiy
su vézio rizika, prognoze ar gydymo atsaku.

Darbo tikslas bus naudojantis tiek viesais, tiek neviesais sekoskaitos duomenimis
sudaryti konkreciam véziui specifiniy haplotipy sgrasus ir validuoti haplotipus
kraujo méginiuose. Pagrindiniai uzdaviniai: pasiruosti sekoskaitos
duomenis/susirasti vieSus duomenis; identifikuoti haplotipus; sukurti metodikg,
kaip panaudojant haplotipus galima identifikuoti véZinj audinj Igsteliy mikse.
Pries renkantis temg batina susisiekti su temos vadovu
(kotryna.kvederaviciute@mif.vu.lt)
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Kotryna Kvederavicitté

Dnmt-seq mESC duomeny tyrimas ir
lyginamoji analizé

Dnmt-seq mESC duomeny tyrimas ir
lyginamoji analizé

methyltransferases (DNMTs), including DNMT1, DNMT3A, and DNMT3B, along
with enzymes responsible for DNA demethylation, notably the TET family of
methylcytosine dioxygenases. The two de novo DNA methyltransferases,
DNMT3A and DNMT3B, facilitate CpG methylation at previously unmethylated
CpG sites, whereas DNMT1 maintains the patterns of CpG methylation
throughout cell division. A fundamental inquiry in the field is how DNA
methylation machinery interacts with other chromatin elements to guarantee
the accurate formation and preservation of genome-wide CpG methylation.
Early genome-wide analysis of CpG methylation revealed a significant link
between DNA methylation and histone methylation.

Recently, we have developed a novel Dnmt-TOP-seq approach to survey a DNA
modification landscape specific to individual DNA methyltransferase.
Consequently, a subsequent comparison between publicly available Chip-Seq
data pertaining to corresponding histone modifications (H3K4me3, H3K9me3,
etc.) and Dnmt-TOP-seq datasets generated in our laboratory may reveal novel
insights about how DNA methylation is regulated in cells.

Prie$ renkantis temg batina susisiekti su temos vadovu

(kotryna.kvederaviciute @mif.vu.lt)




Eil. Nr.

11

Vadovas

Tema lietuviy k.

Tema angly k.

Pastabos / Aprasymas

Kotryna Kvederavicitté

Pienartigsciy bakterijy profagy analizé

Prophage analysis in Lactobacillus

Pienartgstés bakterijos yra pladiai naudojamos maisto pramonéje ir pasizymi
didele genetine jvairove. Vienas is Sios jvairovés Saltiniy yra profagai —
bakteriofagy genomai, kurie yra integravesi j bakterijy genoma. Profagai gali
turéti jtakos bakterijy adaptacijai, atsparumui, metabolinéms savybéms ir kt.
Darbo tikslas bus bioinformatiniais metodais identifikuoti profagus ir atlikti jy
lyginamaja analize. Pagrindiniai uzdaviniai: sudaryti Siuo metu nusekvenuoty ir
vieSai pasiekiamy pienartgsciy bakterijy sarasa; identifikuoti profagus surinkto
sgraso genomuose; Jvertinti identifikuoty profagy skaiciy, dydj ir genomines
savybes bei palyginti profagus tarp skirtingy rasiy.

Pries renkantis temg batina susisiekti su temos vadovu
(kotryna.kvederaviciute@mif.vu.lt)




