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ιδιάζοντα χαρακτηριστικά ακολουθίας. 

ΚΑΤΕΥΘΥΝΣΗ : ΒιοΠληροφορικής 

Σύντομη Περιγραφή: 

Σε κάθε πρωτέωμα (το σύνολο των πρωτεϊνών) οργανισμού εμφανίζονται περιοχές με 
ιδιάζοντα χαρακτηριστικά ακολουθίας όπως οι μοναδικότητες ή και εξαιρετικά έντονες 
πολλαπλότητες. 

Στην παρούσα εργασία θα αναπτυχθούν αλγόριθμοι εξόρυξης δεδομένων και 
αυτοματοποιημένης εξαγωγής πληροφορίας σε μεγάλη κλίμακα, χρησιμοποιώντας και τη 
δυνατότητα του υπολογιστή υψηλής ισχύος που διαθέτει το ΙΙΒΕΑΑ.  

Το θέμα είναι πρωτότυπο και κατά το πέρας της εργασίας αναμένεται ότι θα προκύψουν 
δημοσιεύσιμα αποτελέσματα.  

Επιβλέπων: Για περισσότερες πληροφορίες επικοινωνήσατε με τον Δρ. Γεώργιο Μ. 
Σπύρου,   ΙΙΒΕΑΑ, τηλ. 210-6597151, e-mail: gspyrou@bioacademy.gr 
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