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Ερευνητικές δεξιότητες

Βιοπληροφορική: Εκτεταμένη εμπειρία στην ανάλυση γονιδιωμάτων και 
μεταγραφωμάτων (συναρμολόγηση (assembly) γονιδιωμάτων και 
μεταγραφωμάτων, πρόβλεψη γονιδίων, υπολογιστικός λειτουργικός 
χαρακτηρισμός, συγκριτικές αναλύσεις). Εκτεταμένη εμπειρία σε 
φυλογενετικές και φυλογενωμικές αναλύσεις. Εκτεταμένη εμπειρία στην 
εργασία σε υπολογιστικές συστοιχίες (high-performance computing clusters) 
LSF και Slurm. Εκτεταμένη εμπειρία στην χρήση της γλώσσας Perl. 
Εκτεταμένη εμπειρία στο λειτουργικό σύστημα Linux. Καλή γνώση της 
στατιστικής γλώσσας R.

Μοριακές τεχνικές: Απομόνωση γενωμικού DNA από έντομα. Χρήση της 
τεχνικής PCR για την ενίσχυση τμημάτων του DNA. Κλωνοποίηση DNA. 
Απομόνωση πρωτεϊνών και ηλεκτροφόρηση σε τζελ ακρυλαμίδης. 
Συντήρηση αποικιών Drosophila.

Συγγραφή επιστημονικών εργασιών: Συγγραφή εργασίας από το αρχικό 
στάδιο έως την υποβολή στο περιοδικό. Συγγραφή μικρών τμημάτων για να 
περιληφθούν σε μια μεγαλύτερη εργασία.
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