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Problemos 
apibrėžimas, 
tyrimo 
objektas 
ir  tikslai



Tyrimo objektas

Virusų baltymų sekos ir giliaisiais neuroniniais tinklais 
grįsti mašininio mokymo algoritmai skirti prognozuoti 
viruso mutacijas.



Tyrimo problemos

•Sąryšio tarp viruso proteinų sekų nustatymas;

•Duomenų aibės, atspindinčios istorines mutacijas, 
sudarymas;



Tyrimo tikslas

Sukurti giliaisiais neuroniniais tinklais ir natūralios kalbos apdorojimo
algoritmais grįstą metodą leidžianti numatyti viruso mutacijos trajektoriją.



Tyrimo uždaviniai

•Atlikti literatūros analizę, išanalizuoti state-of-the-art 
algoritmus viruso baltymo mutacijų prognozavimui.

•Atkartoti literatūroje pateikiamų metodų rezultatus.

•Sukurti metodą duomenų aibės, atspindinčios istorines 
mutacijas, sudarymui.

•Sukurti duomenų aibę tyrimui.

•Pasiūlyti naują metodą viruso mutacijoms numatyti.

•Atlikti eksperimentinius tyrimus, palyginant pasiūlytą 
metodą su literatūroje aprašytais metodais.
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Studijų plano
vykdymas



Studijų planas, vykdymo
suvestinė

Studijų 

metai

Egzaminai Dalyvavimas konferencijose Publikacijos

Lietuvoje Užsienyje Su citavimo rodikliu Be citavimo rodiklio Būklė

Planas Įvykdyta Planas Įvykdyta Planas Įvykdyta Planas Įvykdyta Planas Įvykdyta

I (2022/2023) 2 2 1 0 0 1 0 0 1 1

(konferencij
os darbų

medžiagoje

)

II (2023/2024) 2 1 1 0 0 0 0 0 1 0

III (2024/2025) 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0

IV (2025/2026) 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0



Ataskaitinio pusmečio darbo 
planas ir jo įvykdymas

Egzaminai 2023/2024 (I pusmetis)

Planas Įvykdyta Būklė

Fundamentalieji

informatikos ir

informatikos inžinerijos

mokslų metodai

2024-01-24 Egzaminas išlaikytas.



Visų mokslinių tyrimų ir 
disertacijos rengimo etapai
1. Mokslinių tyrimų disertacijos tema apžvalga ir analizė

2. Mokslinio tyrimo vykdymas

1.Tyrimo metodikos sudarymas

2.Teorinis tyrimas

3.Empirinis tyrimas

4.Gautų duomenų analizė, apibendrinimas, išvadų parengimas

3. Atskirų daktaro disertacijos dalių (tyrimo metodikos, rezultatų, ginamų 
teiginių, išvadų, ir kt.)  parengimas

4. Daktaro disertacijos parengimas ir svarstymas padalinyje

5. Daktaro disertacijos gynimas
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Trumpas per 
pusmetį gautų 
mokslinių rezultatų 
pristatymas



Filogenetiniai medžiai

Filogenetinis medis, tai medis
nurodantis evoliucinius ryšius
tarp įvairių organizmų.



Duomenų aibė

• Duomenų aibę sudaro 2429 Covid19 baltymų sekos.

• Sekų surinkimo laikotarpis: 2019-12-17 – 2023-05-15.

• Medžio sudarymo algoritmas IQ-TREE, pagal nextstrain sudarytus
nustatymus.



ProtVec

ProtVec, tai metodas leidžiantis atvaizduoti baltymų sekas kaip vektorius.

Tyrime naudojama iš anksto

sudaryta amino rūgščių

trigramų svorių aibė.

Trigrama atvaizduojama kaip

100 reikšmių vektorius.



Istorinių duomenų sudarymas



Duomenų įvestis modeliui

• Duomenų aibė sudaroma taip, kaip straipsniuose.

• Tiriamas spyglio genas.

• Duomenų aibės apimtis: 5 (skaičius tiriamų įstorinių sekų) x 1269 
(spyglio geno ilgis - kraštinės reikšmės) x 2426 (sudarytų sekų
skaičius) x 100 (ProtVec įterpinio dydis). ~12gb

• Vieną duomenų įvestį sudaro 3 persidengiančių trigramų suma. 
Laikome, kad centrinis elementas (kuris yra visose trijose trigramose) 
yra stebimoje pozicijoje (žr. Iliustraciją kitoje skaidrėje).

• Duomenų išvestis: 2 dimensijos, taip arba ne (ar stebimoje pozicijoje
atsiranda mutacija)



Duomenų įvestis modeliui

Zhou, B., Zhou, H., Zhang, X., Xu, X., Chai, Y., Zheng, Z., Kot, A. C., & Zhou, Z. (2023). TEMPO: A transformer-

based mutation prediction framework for SARS-CoV-2 evolution. In Computers in Biology and Medicine (Vol. 152, 
p. 106264). Elsevier BV. https://doi.org/10.1016/j.compbiomed.2022.106264



Duomenų aibės problema

Mūsų Autorių

Covid19 Gripas



Sprendimo būdai

Oversample Undersample Weighted

Iteracijos nr. 437 340 30

Accuracy 0.711 0.682 0.621

Precision 0.676 0.753 0.929

Recall 0.810 0.540 0.262

F1 score 0.737 0.629 0.408

MCC 0.431 0.380 0.348
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Kito pusmečio 
darbo planas



Mokslinė veikla:

• Viruso mutacijų analizėje ir kompiuterinėje filogenetikoje naudojamų
metodų teorinis tyrimas.

• Giliais neuroniniais tinklais grįstų mašininio mokymo metodų taikymo, 
viruso sekų mutacijoms prognozuoti, teorinis tyrimas.



Publikacijų rengimas

Mokslinių tyrimų disertacijos tema apžvalga (konferencijos darbų medžiagoje)



Dalyvavimas konferencijose

Dalyvavimas tarptautinėje konferencijoje Lietuvoje. ECML



Dalyvavimas vasaros mokykloje

Dalyvavimas KTU 8-oje tarptautinėje doktorantų vasaros mokykloje.
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