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Tyrimy sritis: Skai¢iuojamieji algoritmai tirti DNR seky supakavimg ir chromatino dinamika.

Pagrindiniai paveldimos informacijos nes$¢jai DNR molekulés sgveikoje su baltymais histonais
sudaro nukleosomas. Susiorganizave nukleosomos sudaro 30 nanometry skersmens pluosta kuris
susipakuoja j labai kompaktiska erdving struktirg vadinama chromatinu, kuris organizmy lasteliy
branduoliuose sudaro chromosomas. Chromatino kompaktizacija labai jtakoja DNR nukleotidy
sekos rasStai (angl. ,,patterns®). Musy tyrimy kryptis yra kiirimas ir taikymas skai¢iuojamyjy
algoritmy kurie skirti aptikti nukleotidy i$sidéstymo désningumus DNR sekose, kurie jgalina

chromatino susiorganizavima j labai kompaktiskas strukturas.
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