
 
Kort præsentation  
Lektor i Bioinformatik. Mit forsknings område er ncRNA bioinformatik. Dette kan for eksempel være: Secondær struktur
forudsigelse, strukturel ncRNA alignment, forudsigelse af RNA-RNA interaktioner, og ncRNA genom annotering.
Jeg underviser primært i programmering for begyndere og bioinformatik.
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