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Visų 
doktorantūros 
studijų ir 
mokslinių tyrimų 
planas bei jo 
vykdymo 
suvestinė



Informacija apie tarptautinius
renginius ir publikacijas (1)
Pristatytas žodinis pranešimas tarptautinėje konferencijoje „International 
Vilnius Conference on Statistics and Its Applications 2025“

Pranešimo tema: „Variational Autoencoder as Dimensionality Reduction
Technique for Single-Cell RNA Sequencing Data“



Informacija apie
tarptautinius renginius ir
publikacijas (2)

Pateiktas abstraktas į tarptautinę konferenciją 
„American Society of Hematology Annual Meeting
2025”, į mašininio mokymo pranešimų dalį

Santraukos pavadinimas: „Machine learning
framework for molecular classification of
hematologic malignancies using transcriptome data“ 



Informacija apie
tarptautinius renginius ir
publikacijas (3)

Atnaujintas publikacijos „High-throughput
single cell -omics using semi-permeable
capsules“ rankraštis, kartu su autoriais iš 
VU Gyvybės mokslo centru.

Pateiktas publikacijai į žurnalą „Science“ 
5-metų cituojamumo rodiklis 49,7. Prieš 
tai rankraštis teiktas žurnalui „Nature“, 
tačiau nebuvo priimtas

Buvo atlikti papildomi recenzentų 
rekomenduoti eksperimentai.



Stažuotė

Stažuotė Rygos Vaikų klinikinėje universitetinėje ligoninėje, genetikos 
skyriuje (2025-05):

• Išmokta apdoroti viso transkriptomo duomenis navikų diagnostikai.

• Įdiegti literatūroje aprašyti navikų klasifikacijos algoritmai naudojant 
viso transkriptomo duomenis.

• Įvertinti literatūroje aprašytų navikų klasifikacijos algoritmų trūkumai.

• Surinkti ir paruošti nauji duomenys išorinei algoritmo validacijai.

• Pirminiai eksperimentai apmokant naują klasifikacijos algoritmą –
vėliau pratęsta grįžus iš stažuotės.

• Iš surinktų duomenų pateiktas abstraktas konferencijai bei rengiamas 
publikacijos rankraštis.



Visų 
doktorantūros 
mokslinių tyrimų 
ir disertacijos 
rengimo etapai

2.3. Empirinis tyrimas:

1. Siūlomų algoritmų pritaikymas naujos 

kartos sekoskaitos duomenims.

2. Siūlomų algoritmų tobulinimas, atsižvelgiant 

į gautus rezultatus.

2025 m. vasario mėn. – 2025 

m. birželio mėn.

Surinkti duomenys modelio apmokymui 

(St Jude ir Princess Maxima ligoninių 

kohortos) ir išorinei validacijai (Rygos 

vaikų universitetinės ligoninės 

duomenys).

Išbandyti skirtingi mašininio mokymo 

metodai (atsitiktinio miško, logistinės 

regresijos, neuroninio tinklo, gradiento 

didinimo algoritmai). Detaliau mokslinėje 

ataskaitoje.

2.4. Gautų duomenų analizė, apibendrinimas, 

išvadų parengimas:

1. Algoritmų tikslumo įvertinimas, palyginimas 

su kitų autorių metodais, atrinktais remiantis 

išanalizuota moksline literatūra.

2. Gautų rezultatų apibendrinimas.

3. Išvadų parengimas.

2025 m. birželio mėn. – 2025 

m. gruodžio mėn.

Modelis patikrinimas ant išorinių 

duomenų, identifikuotos silpnosios 

modelio dalys.

Modelis atnaujintas padidinus mokymo 

duomenų kiekį (pridėti GTEX sveikų 

asmenų kohortos duomenys) ir 

apmokytas ansamblio metodas 

(artimiausių kaimynų ir klasifikacijos 

algoritmų apjungimas).

Iš duomenų hematologiniams navikams 

pateikta santrauka konferencijai.

Iš visų navikų duomenų ruošiama 

publikacija.

Detaliau mokslinėje ataskaitoje.



1.1 Thesis aim (Tyrimo tikslas)
To contribute to the advancement of deep learning techniques for the analysis of next
generation sequencing data, with a focus on RNA sequencing data.

1.2 Thesis objectives (Tyrimo uždaviniai)
• Data preprocessing and feature engineering: create efficient data preprocessing
pipeline suited for RNA sequencing data, including normalization and batch effect
correction to prepare the data for further analysis.

• Deep differential expression analysis: develop and implement deep learning-based
approach for identifying differentially expressed genes and pathways.

• Evaluation and benchmarking: conduct extensive benchmarking and cross-
validation experiments to assess the performance and generalizability of deep
learning models, comparing them to traditional methods.

• Biological case study: apply said techniques in the interpretation of biological data
gathered during a biomedical study.



Mokslinių rezultatų pristatymas: 
tyrimo problematika

Įtariamas navikas Atliekama biopsija

Tyrimai (mikroskopija 

[patologinis ištyrimas], 

pavieniai genetiniai 

tyrimai) 

Tikslas: konkrečiai

įvardinti naviko tipą

Trukmė: 1-4 sav.



Tyrimo problematika
Pavienių diagnostinių tyrimų trūkumai: 
- Sudėtinga iš infrastruktūros pusės

(kiekvienam navikui reikia atskiro lab. 
metodo)

- Laiko trukmė gauti rezultatą.

Galimas sprendimas:
- “omikos” metodai – didelio kiekio genų
ištyrimas



Viso transkriptomo sekoskaita

Genas A

Genas B

Genas C

Genas X

Aptiktas 30 kartų

Aptiktas 10 kartų

Aptiktas 112 kartų

Aptiktas 89 kartus





Duomenys

St. Jude ligoninė 

STJUDE 

(n=4395)

Princess Maxima 

ligoninė

PM (n=1042)

Sveikų asmenų 

kohorta

GTEX (n=803)

Rygos vaikų ligoninė

BKUS (n=112)

Rygos universitetas

RSU (n=123)

Pacientai be aiškio diagnozės 

(STJUDE, PM, BKUS n=784)

Princess Maxima 

ligoninė testavimo 

kohorta

PM test (n=435)

Mokymo ir kryžminės validacijos

Testavimo

Išorinio testavimo

Vidinio testavimo

Be hipotezės (exploratory)



Kokybės kontrolė

Kokybės kontrolės įvertis:

kokia dalis visų transkriptų

(geno perskaitymų) gauta

iš top 5 didžiausio

perskaitymo genų.

99-a procentilė naudojama

kaip riba. 



Kokybės kontrolė

Pagrindinių komponenčių

analizė – per daug nutolę

mėginiai nuo centro -

prastesnė kokybė.



Kokybės kontrolė

Pagrindinių komponenčių

analizė – per daug nutolę

mėginiai nuo centro -

prastesnė kokybė.



Ar įmanoma 
klasifikuoti?

Atlikus dimensijų

sumažinimą galima matyti, 

jog susidaro atskiri navikų

klasteriai, tačiau yra tikrų

persiklojimų.



Rezultatai - kryžminės 
validacijos duomenys



Rezultatai—
išorinės 
validacijos 
duomenys
RSU – sveiki asmenys, 

sudėtingesni algoritmai

šiems asmenims spėja

naviko buvimą.



Išorinės validacijos duomenų 
projekcija į UMAP



Rezultatai—
išorinės 
validacijos 
duomenys
RSU – sveiki asmenys, 

sudėtingesni algoritmai

šiems asmenims spėja

naviko buvimą.



Naujumas

• Kokybės kontrolės žingsniai duomenų atrankai ir požymių 
atranka

• Aptinkamų navikų skaičius (160 vs 96 prieš tai aprašyti 
literatūroje)

• Klasifikatorių kombinacija

• Testavimo duomenys (kitos publikacijos neturėjo išorinės 
validacijos)



Kito semestro planas

• Egzaminas 4/4

• Publikacijos pateikimas 1/2

• Pranešimo skaitymas tarptautinėje konferencijoje
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