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Tyrimų sritis: Skaičiuojamieji algoritmai tirti DNR sekų supakavimą ir chromatino dinamiką. 

Pagrindiniai paveldimos informacijos nešėjai DNR molekulės sąveikoje su baltymais histonais 

sudaro nukleosomas. Susiorganizavę nukleosomos sudaro 30 nanometrų skersmens pluoštą kuris 

susipakuoja į labai kompaktišką erdvinę struktūrą vadinamą chromatinu, kuris organizmų ląstelių 

branduoliuose sudaro chromosomas. Chromatino kompaktizaciją labai įtakoja DNR nukleotidų 

sekos raštai (angl. „patterns“). Mūsų tyrimų kryptis yra kūrimas ir taikymas skaičiuojamųjų 

algoritmų kurie skirti aptikti nukleotidų išsidėstymo dėsningumus DNR sekose,  kurie įgalina 

chromatino susiorganizavimą į labai kompaktiškas struktūras.  
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