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Interdyscyplinarne zagadnienia dot. najnowszych
% badan we wspolpracy z biologami i lekarzami &8

Analiza danych molekularnych
Algorytmy w bioinformatyce
Programowanie mile widziane
Zagadnienia teoretyczne

Serwery obliczeniowe naszej grupy
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Chromatyna
Drzewo Zycia i Ewolucja
Genomika Poréwnacza

Genomy Rakowe
Grafy, Drzewa, Napisy
Regulacja Genow
Sieci Bayesowskie

Sekwencjonowanie Nowe] Generacji
Obliczenia na duzych zbiorach danych
... | na matych tez
Python, R, C/C++, Java
Symulacje | Modelowanie
Statystyczna analiza danych




Przykladowe prace opubllkowane przy ud2|ale studentow
etapu magisterskiego
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