
 

Streszczenie 
 

 

je

 i 

wykrywania wariantów  

najno

zaprezentowano model oparty na DNABERT, który ma za zadanie przewidywanie 

przestrzennej konformacji chromatyny  

trójwymiarowej genomiki ChIA-

ograniczenia algorytmu DNABERT. Zaproponowano model HiCDiffusion  algorytm, który 

-dekodera wraz z transformerem (w celu 

wzmocnienia uczenia kontekstowego) i poprawia wyniki poprzez zastosowanie dyfuzji. 

-

strukturalnych, poprzez wykorzystanie spersonalizowanych genomów w celu uzyskania 
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