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Opis:

Profilowanie pojedynczych komdrek bada sekwencje DNA genomu z pojedynczych komérek
przy uzyciu sekwencjonowania nowej generacji. Obecnie setki, a nawet tysigce milionéw takich
sekwencji mogg by¢ moga by¢ jednoczesnie mierzone przez najnowoczesniejsze sekwenatory. Aby
zbada¢ funkcje komérkowe, wiele cech wzdtuz genomu moze by¢ przetwarzanych w protokofach
eksperymentalnych w celu zakodowania przez sekwencje DNA.

Korzystajgc z narzedzi bioinformatycznych, sekwencje DNA mogg by¢ mapowane do genomu
w celu przypisania pozycji i poziomdw cech w catym genomie. W zaleznosci od liczby cech mierzonych
jednoczesnie z tej samej komorki, takie metody nazywamy unimodalnymi (jedna cecha) lub
multimodalnymi (wiele cech). Wiekszos¢ protokotéw profilowania pojedynczych komérek jest
unimodalna i pozwala nam mierzy¢ takie modalnosci jak czasteczki RNA, biatka zwigzane z DNA,
regiony dostepne chromatyny, takie jak aktywne promotory lub enhancery, lub biatka chromatyny i ich
modyfikacje, takie jak modyfikacje histonéw. W ciggu ostatnich trzech lat pojawity sie protokoty
profilowania multimodalnego, gtéwnie do profilowania dwdch modalnosci, takich jak czasteczki RNA
i dostepnosc chromatyny lub modyfikacje histonow.

Cel projektu:

Gtéwnym celem tego projektu jest opracowanie protokotu eksperymentalnego do
jednoczesnego pomiaru dziesigtek modyfikacji histondw i biatek zwigzanych z DNA, dostepnosci
chromatyny i czagsteczek RNA, ktdre sg poliadenylowane (geny kodujace biatka) i niepoliadenylowane
(regulatorowe RNA). To kompleksowe podejscie pozwoli nam badac cechy catego genomu pojedynczej
komorki z niespotykang dotad rozdzielczoscig. Aby analizowac¢ duze ilosci danych generowanych przez
nowy protokét profilowania, opracujemy nowe narzedzie obliczeniowe, ktére pozwoli nam obstugiwac
dane multimodalne w wysoce réwnolegty sposéb.

Wymagania:
- Tytut magistra matematyki, statystyki, fizyki, informatyki, bioinformatyki, biologii
obliczeniowej lub pokrewnej dyscypliny ilosciowej;
- biegta znajomos¢ jezyka Python ;
- znajomos¢ narzedzi wiersza polecen systemu Unix;
- doswiadczenie w statystyce i uczeniu maszynowym;
- znajomos¢ narzedzi bioinformatycznych
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