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Анотація
Мотивація: Опишіть біологічну або обчислювальну проблему та її значущість. Яку прогалину залишають існуючі методи?
Результати: Стисло підсумуйте ключові результати у 2–3 реченнях. Наведіть кількісні показники там, де це можливо.
Доступність та реалізація: Програмне забезпечення доступне за адресою https://github.com/yourlab/yourproject (DOI: 10.5281/zenodo.XXXXXXX), ліцензія MIT.
Контакт: автор@університет.ua
Додаткова інформація: Додаткові матеріали доступні на сайті Bioinformatics online.

	1  ВСТУП
Назва файлу має складатися з прізвищ авторів у такому форматі: Прізвище1-Прізвище2-Прізвище3. Наприклад, правильна назва цього документа: Коваленко-Шевченко-Бондаренко.
Конференція дотримується стилю OUP Bioinformatics: цитування за автором і роком (Сміт та ін., 2023), основний текст Times New Roman 9 пт, двоколонковий формат A4, максимум 1 сторінка включно з рисунками та списком літератури.
2  МЕТОДИ
2.1  Дані
Опишіть набори даних: джерело (наприклад, UniProt 2024_05, NCBI RefSeq, GEO акцесія GSE000000), кроки попередньої обробки, критерії фільтрації та обсяг вибірки. За необхідності вкажіть етичні дозволи.
2.2  Модель
Представте основний алгоритмічний внесок. Використовуйте пронумеровані рівняння там, де це доречно. Опишіть проектні рішення та їх обґрунтування.
Надайте достатньо деталей для відтворюваності: гіперпараметри, версії програмного забезпечення та апаратне забезпечення — тут або в додаткових матеріалах.
2.3  Оцінювання
Визначте метрики: AUROC, середня точність, MCC, F1. Вкажіть стратегію крос-валідації та поправки на множинні порівняння (Бенджаміні–Хохберг, FDR < 0.05).
3  РЕЗУЛЬТАТИ
3.1  Порівняння методів
Наводьте результати об'єктивно. Посилайтесь на Таблицю 1 і Рис. 1. Розміщуйте кожен елемент поряд з першим згадуванням у тексті.
Таблиця 1. Порівняння методів на тестовій вибірці (середнє ± СВ, n=5). Жирним: найкраще.
	Метод
	AUROC
	F1
	MCC
	Час (с)

	BLAST
	0.743±.02
	0.681±.02
	0.612±.02
	4.2

	HMMER
	0.801±.02
	0.729±.02
	0.688±.02
	12.7

	DeepBind
	0.854±.01
	0.791±.01
	0.743±.01
	38.1

	Наш метод
	0.921±.01
	0.874±.01
	0.836±.01
	21.3


3.2  Абляційне дослідження
Оцініть внесок кожного компонента моделі окремо. Кожне проектне рішення дає статистично значуще покращення (парний t-критерій, p < 0.01).
	4  ОБГОВОРЕННЯ
Інтерпретуйте результати в біологічному контексті. Поясніть, чому запропонований підхід перевершує базові методи. Відкрито обговоріть обмеження: обсяг даних, обчислювальні витрати, узагальнюваність.
Перспективи: розширення на мультиомні дані та федеративне навчання для геноміки з захистом приватності.
5  ВИСНОВКИ
Стисло підсумуйте основні внески у 2–4 реченнях. Повторіть значущість роботи, не вводячи нової інформації.
ПОДЯКИ
Ця робота виконана за підтримки [Грантова установа] (грант № XXXXXX) та [Друга установа] (грант № YYYYYY).
Конфлікт інтересів: відсутній.
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