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ACADEMISCH (UNIVERSITAIR) ONDERWIJS
1.1 _ACADEMISCHE OPLEIDINGEN

Diploma 2% cyclus

naam: Bio IR Scheikunde

behaalde Grote onderscheiding
graad:
universiteit: KU Leuven

jaar: 1995

ANDERE ACADEMISCHE OPLEIDINGEN (2° cyclus, met inbegrip van lerarenopleiding):
(met naam van het of de diploma's, behaalde graad, universiteit, jaar)

Naam diploma Behaalde graad  Universiteit Jaar

Acad. lerarenopleiding.Bio-ingenieurswet

Aggregaat Biologie Voldoening KU Leuven 1998
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12 VOORTGEZETTE ACADEMISCHE OPLEIDINGEN (3% cyclus) en

POSTACADEMISCHE VORMING

Aanvullende opleidingen, specialisatieopleidingen, doctoraatsopleiding,

docententraining, ...

(met vermelding van behaald diploma of getuigschrift, behaalde graad, universiteit en jaar)

Diploma of getuigschrift

Graad

Universiteit

Jaar

DOCT Bio-ingenieurswetenschappen Geen graad

KU Leuven

1999

Doctoraat (of Aggregaat Hoger Onderwijs) in de: Bio—-ingenieurswetenschappen

Titel van The O, paradox of Azospirillum brasilense under diazotrophic conditions

proefschrift:

Promotor:
Behaalde graad:
Universiteit:

Datum:

Prof. J. Vanderleyden
Geen graad
KU Leuven
25/11/1999
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2. BEROEPSLOOPBAAN (met vermelding van de nevenactiviteiten)

Functie of opdracht Instelling of werkgever Van (d/m/j) | Tot (d/m/j)
aspirant f.w.o. (100%) FWO 01/10/1995 | 30/09/1999

KU Leuven 01/10/1999 |30/11/1999
wetenschappelijk medewerker
KU Leuven ESAT (100%)

KU Leuven 01/12/1999 | 30/09/2001
wetenschappelijk medewerker
KU Leuven ESAT (100%)

FWO 01/10/2001 | 30/09/2004
postdocteoraal onderzoeker
f.w.0. (100%)

01/10/2002 | 30/09/2004

buitengewoon gastdocent KU KU Leuven
Leuven (100%)
docent KU Leuven (100%) KU Leuven 01/10/2004 |30/09/2008
hoofddocent KU Leuven (100%) | KU Leuven 01/10/2008 |31/08/2011
hoofddocent KU Leuven (20%) | KU Leuven 01/09/2011 | 31/08/2014
hoofddocent UGent (100%) UGent 01/09/2011 | heden
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3. ONDERWIJS

Beschrijf in maximum één bladzijde:

o het gepresteerde onderwijs (vermelding van instelling, duur en voorwerp van het reeds
gegeven onderwijs)

e uw persoonlijke inbreng (opvatting en opbouw van de cursus, koppeling onderwijs-
onderzoek, onderwijsvernieuwing, verdere planning ...)

Gepresteerd onderwijs

KU Leuven

Onderwijsactiviteiten aan de KU Leuven als docent:

IF17: Bio-informatica werkcollege, 2e ir bio-ir Cel en Gen Biotechnologie

2002-2003 (formeel toekend voor 50%)

2003-2004 (formeel toekend voor 100%)

2004-2005 (formeel toekend voor 100%)

2005-2006 (formeel toekend voor 100%)

Sinds 2006 werd het master vak een bachelorvak (Bachelor in Bioengineering: Cel en Gen)

|0015a: Bioinformatica
2006-2007 (formeel toekend voor 100%)

Onderwijsactiviteiten aan de KU Leuven als hoofddocent:
Lesactiviteiten

Vaknr Titel Totaal ECTS Toegewezen/ECTS
Begeleidingsuren Jaar

Master of Science in Bioinformatics (KU Leuven)

I0D51a Bio-informatics: High-Throughput Analysis 5.00 233 39.00 2008-2011
I0D52a Bio-informatics: Structural and Comparative Genomics 4.00 2.00 26.00 2008-2011
10S08a Applied Statistical Methods, Part | 200 1.00 17.00 2008-2011
10S09a Applied Statistical Methods, Part Il 1.00 050 9.00 2008-2011
10S11a Exercises in Applied Statistical Methods, Part | 1.00 050 12.00 2008-2011
I0S12a Exercises in Applied Statistical Methods, Part Il 1.00 050 12.00 2008-2011
Bachelor in Bioengineering: Cel en Gen

10015a Bicinformatica 4.00 400 39.00 2008-2013
Master in Bicengineering: Cel en Gen

[0P53a Seminarie cel- en gentechnologie 400 029 4004 2008-2011
I0P49a Bioinformatica en genoomtechnologie 6.00 1.50 52.00 2008-2011

Masterscripties

In het totaal werden minstens 19 masterscripties/masterprojecten begeleid in zowel de bioingenieurs
als de ingenieursfaculteit.

Hieronder enkel een overzicht van de begeleide masterscipties aan de KU Leuven sinds 2011-2012

2011-2012
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Sabrina Knapen, Identification of disease molecular subtypes and specific drug responses, master of
science in bicinformatics, KU Leuven (2012-2013)

Bram Weytjens, Network based QTL analysis for bacterial trait selection master of science in
ingenieurswetenschappen, KU Leuven (2012-2013)

Jimmy Van den Eynde: master of science in bioinformatics, KU Leuven

Nele Cosemans, master of science in bio-ingenieurswetenschappen, KU Leuven (2013-2014)
Ruiyang Jing, master of science in bioinformatics, KU Leuven (2013-2014)
Monica Roxana Ticlla Ccenhua, master of science in bioinformatics, KU Leuven (2013-2014)

UGent
Lesactiviteiten
Academiejaar 2013-2014 (UGent)

Bio-informatica | (C002374, Bachelor of Science in biochemie en biotechnologie), 50% met V.
Vermeirssen als colesgever). Totaal eigenaandeel: A uren 12.5 h, B uren 7.5 h (zelf gegeven).

Biostatistiek (C000133, 3ECTS; Master of Science in de biochemie en de biotechnologie), 50% met
als colesgever L. Clement). Totaal eigenaandeel: A uren 7.5 h, B uren 3 h (zelf gegeven).

Deze vakken zullen in de volgende jaren behouden blijven
Bachelor- en masterprojecten

Project in de bachelorproef (olv S. Goormachtig) (2012-2013)
Master project Master of science biochemie en bio-technologie, Els Bauwens (203-2014)
Master project Master of science biochemie en bio-technologie, Johannes Lauenstein (203-2014)

Masterscripties

UGent
A human network to interpret high-throughput cancer data Bo Colruyt, Master of science in
biochemistry and biotechnology, U Gent {2012-2013)

Andere

a) Universitaire permanente vorming
ICES: Institute for Continuing Education in Science, Universiteit Gent, 2001
Module : Bioinformatics, (3 u)

ICES: Institute for Continuing Education in Science, Universiteit Gent, 2003, 2006
Module : Bioinformatics (6u)
Module: Biostatistics (3u)

b) in het kader van ontwikkelingssamenwerking

Docent bioinformatics in het kader van een VLIR samenwerking tussen Vlaanderen en Cuba
(www.uclv.edu.cu). Verblijf van 19/03/05-4/04/05 in Santa Clara, Cuba; Verblijf van 02/12/06-12/11/06
in Santa Clara, Cuba.

Persoonlijke inbreng

1.4.1.B Visie voor de toekomst:
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Probleemoplossend denken, interdisciplinariteit, flexibilteit en openheid voor permanente
wetenschappelijke kennisontwikkeling zijn onderwijsspecifieke leerresultaten, essentieel voor het
domein van de bio-informatica

Deze interdisciplinariteit impliceert dat ten minste een bepaald onderdeel van de leerstof niet in de lijn
ligt van het vakgebied waarvoor de student initieel heeft gekozen (bv wiskundige aspecten gedoceerd
aan een publiek met biologische achtergrond en vice versa). Om studenten te ‘motiveren’ voor een
vakdomein waarmee ze niet vertrouwd zijn, heb ik via praktijkervaring geleerd dat het zoeken naar
aanknopingspunten van de leerstof me de leef- en ervaringswereld van de studenten essentieel is (bv
het belang van bio-informatica voor personalized medicine, sustainable agriculture,...). Dit vereist het
volgen van prominente vakliteratuur (nature, science, ...) waarin nieuwe trends beschreven worden.
Het aanbrengen van meer wiskundig georiénteerde lesonderdelen aan bioclogen is gebaseerd op
concrete voorbeelden, toepassingen waarmee een wiskundige intuitie kan worden gestimuleerd
eerder dan op exacte bewijsvoeringen. Op dit principe zijn mijn cursussen bio-informatica en
biostatistiek gebaseerd (een eigen cursus werd hiervoor opgesteld). Omdat bio-informatica een snel
evoluerend onderzoeksdomein is moeten de gebruikte voorbeelden steeds aangepast worden. Dit
vereist het continue wvolgen van de literatuur en het introduceren van nieuwe
technieken/methoden/concepten van zodra deze voldoende ingeburgerd zijn in het onderzoeksdomein
(dus van zodra het standaard analysemethoden geworden zijn in het bic-informatica onderzoek, e.g.
next-generation sequencing heeft microarray analyse vervangen). Cursussen moeten dus continue
bijgeschaafd en geupdated worden (zeker op het masterniveau).

In een cursus zijn naast kennisontwikkeling het ontwikkelen van cognitieve vaardigheden zoals
analytisch en probleemoplossend denken en het ontwikkelen van communicatieve vaardigheden
essentieel. Om deze voldoende te ontwikkelen werd gekozen voor een combinatie van verschillende
onderwijs en evaluatievormen (hoorcollege, PC werkcollege waar studenten praktische ervaring
opdoen in R, begeleide zelfstudie om eigen analytische skills te ontwikkelen, groepswerk ". Naar
evaluatie toe probeer ik zo transparant mogelijk te zijn, door studenten reeds bij de eerste les op de
hoogte te brengen van de aard van het examen en ze tijdens het jaar ook voorbeeld vragen aan te
rijken. Het examen bestaat uit open vragen met o.a. juist/fout vragen waar studenten die een goed
doordacht antwoord geven kunnen onderscheiden worden.

Naar de toekomst toe zou ik willen gebruik maken van vernieuwde onderwijsvormen (bv
afstandsonderwijs, electronische leeromgeving). Dit laatste ook meer in het kader van
internationalisatie en ontwikkelingshulp waarvoor ik in het kader van VLIR samenwerkingen reeds een
aantal keren heb lesgegeven. Ook indien de interfacultaire master of Science in de Bio-informatica er
zou komen kan internationalisatie en afstandsonderwijs een pluspunt zijn (zeer goede cursussen die
via afstandsonderwijs worden aangeboden zijn interessant voor de PR van de organiserende
opleiding).

In het kader van het onderwijs heb ik mij actief ingezet voor het oprichten van een interfacultaire
master of Science in de Bio-informatica (als voorzitter van de werkgroep) (het opstellen van het
programma, het opmaken van het dossier voor de NVAO, het bespreken van de master met de
verschillende betrokken faculteiten). Als de master er komt zou ik mij willen blijven inzetten voor deze
master o.a. om de master nationaal en internationaal op de kaart te zetten (door de nodige PR te
organiseren en deel te nemen aan internationale onderwijscommissies zoals deze georganiseerd door
ISCB). Bovendien heb ik in mijn hoedanigheid als voorzitter van de onderwijscommissie van de
'Master of Science in Bioinformatics' aan de KU Leuven inzicht verworven in hoe bestaande
onderwijsstructuren en de praktisch-administratieve implementatie van het onderwijs (ISPs,
programmawijzigingen) vaak niet aangepast zijn aan de dagelijkse organisatie van een interfacultaire
master. Het viot organiseren van de master, moest deze er komen zal dan ook niet triviaal zijn en de
nodige inzet vereisen.

4. WETENSCHAPPELIJK CURRICULUM : (cf. bijlagen 1, 2 en 3)
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5. WETENSCHAPPELIJKE ONDERSCHEIDINGEN EN PRIJZEN

Laureaat DSM prijs voor Chemie en Technologie, 2000: The O2 paradox of Azospirillum
brasilense.
Toekennende instantie: DSM

Gehanteerde criteria: het werk van de kandidaat onderscheidt zich door zelfstandigheid, originaliteit,
nieuwheid en kwaliteit. Uitstraling buiten het vakgebied en toepasbaarheid zullen medebepalend zijn
bij de selectie (citaat uit aanvraag formulier DSM prijs). Het merendeel van de geselecteerde
onderwerpen situeerden zich in in het domein van onderzoek naar duurzame landbouw en
nanotechnologie;

Jaar van toekenning: 2000

Bedrag: 1250 Euro

Tweejaarlijkse Siemens prijs 2002 voor Yves Moreau, Kathleen Marchal en Janick Mathys.
Medische bio-informatica: een interdisciplinair kruispunt.
Bedrag: 7000 euro

Ik bevestig dat de bovenstaande gegevens alsook het wetenschappelijk

curriculum in eer en geweten werden ingevuld en mogen nagegaan worden.

04 /03301y

Datum en handtekening

Aantal bijlagen: 3
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Bijlage 1

PUBLICATIES (GERANGSCHIKT PER CATEGORIE VOLGENS ONDERSTAANDE DEFINITIES EN
BINNEN IEDERE CATEGORIE CHRONOLOGISCH)

Boeken
(b4) auteur of co-auteur van boeken
(bs) hoofdstukken in boeken (geen proceedings van conferenties)

(bs) boeken als editor

Artikels

(a4) artikels opgenomen in ISI Web of Science (Science Citation Index, Social Science
Citation Index, Arts and Humanities Citation Index) — beperkt tot artikels van het
type: article, review, letter, note, proceedings paper

(a,) artikels in wetenschappelijke tijdschriften die een ruime verspreiding kennen, een
beroep doen op internationale deskundigen voor de beoordeling van de
ingezonden manuscripten en niet begrepen zijn in (a4)

(as) artikels in nationale tijdschriften die gebruik maken van een leescomité en niet
begrepen zijn in (a4) en (ay)

(a4) artikels in tijdschriften niet begrepen in (a4), (az) en (az)

Andere publicaties

(cq) artikels in proceedings van wetenschappelijke congressen, niet begrepen in vorige
rubrieken (volledige artikels met uitsluiting van abstracts)

(c») octrooien

(p1) artikels in proceedings opgenomen in één van de ISI Web of Science databanken
'‘Conference Proceedings Citation Index — Science’ of ‘Conference Proceedings
Citation Index — Social Science and Humanities' en beperkt tot publicaties van het
type: article, review, letter, note, proceedings paper, met uitzondering van de

publicaties die reeds onder de rubriek (a4) zijn opgenomen
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Possible alternative targets of the sRNA MicA in Salmonella Typhimurium. ASM Conference on
Regulating with RNA in Bacteria. March 7-1 1,2011. San Juan, Puerto Rico. Poster presentation.

134.Ishchukov, I, Ryan, D, Van Puyvelde, S, Cloots, L, Sonawane, A, Vanderleyden, J, Marchal, K. Prediction
of SRNA targets in Escherichia coli. ASM Conference on Regulating with RNA in Bacteria. March 7-11,
2011. San Juan, Puerto Rico. Poster presentation.

135.Van Puyvelde, S, De Keersmaecker, S, Marchal, K, Vanderleyden, J, Busby, S, Lee, D. DNA sampling tool
implemented for in vivo identification of regulatory proteins in Salmonella Typhimurium. 5th IECA
Conference 2011. December 5-9, 201 1. Cancun, Mexico. Oral presentation.

136. Y. Wu, L. Verbeke, K. Marchal, Probic: Simultaneously detecting coexpression modules and their regulatory
patternsOral presentation, BBC, Luxemburg, December 2011.

137.A. Sanchez, R. De Smet, K. Engelen, Q. Fu, Y. Wu, K. Marchal. Evolutionary events involved in pathogenic
trait acquisition in Ascomycetes. ISCB Latin America 2012, March 17-21,Santiago di Chili, oral presentation.

138. K. Marchal, H. Sun, T. Guns, A.C. Fierro, L. Thorrez, S. Nijssen. Unveiling combinatorial regulation through
the combination of ChiP information and in silico cis-regulatory module detection. ISCB Latin America 2012,
Santiago di Chili, March 17-21, oral presentation,

lecture

139.K. Marchal. International Conference on Microbiology (VAAM 2013), March 10-13, 2013, Bremen, keynote

140.D. De Maeyer, International Conference on Microbiology (VAAM 2013), March 10-13, 2013, Bremen,
Interaction networks to analyze gene lists from omics data, selected for oral presentation.

141.Carolina Fierro, L. Verbeke, R. De Smet, Y. Wu, L. Cloots, D. De Maeyer, J. Renkens, A. Sanchez, Q. Fu, K.
Engelen, J. Vanderleyden, H. Steenackers, J. Fostier, L De Raedt, K. Marchal Network-based dataintegration
for microbial systems biology. ESF-EMBO Conference on Bacterial Networks (bacnet13). Warsaw, PL,
Poland, 16 - 21 March 2013. Selected for oral presentation.

142.L. Verbeke, J, Fostier and K. Marchal. EPSILON: localized networks for eQTL prioritization, RegGen SIG
meeting, Satellite meeting on ISMB 2012, July 20, 2013, Berlin, selected for oral presentation

143.Y. Yao, K. Marchal and Y. Van de Peer. Using novel bio-inspired principles to improve adaptability of
evolutionary robots in dynamically changing environment. ECAL 2013, selected for oral presentation.
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144.L. Verbeke, J. Fostier, J. Van den Eynde, C. Fierro and K. Marchal. Identifying relevant pathways for
different breast cancer subtypes using network based data integration. ISMB 2013, Toronto, poster
presentation

145.D. De Maever, K. Marchal. Discerning passenger from driver mutations in artificial evolution experiments
by interaction network analysis, ISMB 2013, poster presentation.

146.Y. Wu and K. Marchal. PROBIC-II: simultabeiyly detecting coexpression modules and their regulatory
patterns, BBC 2013, Luxemburg, poster presentation..

147.D. De Maeyer, J. Renkens, L. De Raedt and K. Marchal. Mechanistic interpretation of gene lists using
interaction networks, BBC 2013, Luxemburg, poster presentation..

148.1. Le Van, A.Fierro, T. Guns, M van Leeuwen,S. Nijssen, L.De Raedt, K. Marchal. Bi-clustering gene
expression data under constraints, BBC 2013, Luxemburg, poster presentation.

149.K. Marchal. 2014 Microbial Stress Response Gordon Research Conference. Keynote lecture

Blue keynote or invited
Italics selected presentation
Underlined : presenting author

(d) idem voor nationale congressen en symposia

I Ishchukov, I. Thijs, K. Marchal. In silico study of the regulation of sRNAs in Escherichia coli. BioMaGNet's
Annual Meeting, October 22, 2009, Ghent, Belgium, Book of Abstracts p 25.

Q. Fu, K. Engelen, P.Meysman, A. Sanchez-Rodriguez, R. De Smet, K. Lemmens, A.C. Fierro, K. Marchal.
COLOMBOS: access port for bacterial cross-platform microarray compendia. K.U.Leuven PhD Interaction Day.
April 23 2010, Leuven, Belgium.
Oral talk.

(e) lezingen aan universiteiten en wetenschappelijke instellingen

K Marchal. Network-based dataintegration. Institut Pasteur, June 14 2011 (invited by B. Schwikowski)
K. Marchal. Network-based dataintegration. Universiteit van Groningen, Nov 2013 (invited by M. Heinemann)

() verworven kredieten, toelagen en schenkingen (met opgave van het organisme, de
aard en het bedrag)
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UNIVERSITEIT

(9) promotor@ENF[dagelijkse leiding van scripties en doctoraatsproefschriften
(opgave van de universitaire instelling)

Afgelegde doctoraten

. Startjaar Jaar van | Bij i
Naam doctorandus Instelling(en) J verdediging béjg ci:rlzfgingl(rf}n %c;e
Kristof Engelen KU Leuven, Faculteit | 2001 23.12.2005 90
Ingenieurswetenschappen
Ruth Van Hellemont | KU Leuven, Faculteit | 2003 23.03.2007 90
Ingenieurswetenschappen
Pieter Monsieurs KU Leuven, Faculteit | 2002 20.12.2006 90
Ingenieurswetenschappen
Tim Van den Bulcke KU Leuven, Faculteit | 2004 18.05.2009 90
Ingenieurswetenschappen
Karen Lemmens KU Leuven, Faculteit | 2004 29.09.2008 90
Ingenieurswetenschappen
Abeer Fadda KU Leuven, Faculteit | 2005 27.04.2009 100
Bio—ingenieurswetenschappen
Hui Zhao KU Leuven, Faculteit | 1/02/06 03.03.2010 100
Bio—ingenieurswetenschappen
Riet De Smet KU Leuven, Faculteit | 1/01/07 15.12.2010 100
Bio—ingenieurswetenschappen
Hong Sun KU Leuven, Faculteit | 1/07/07 07.07.2011 90
Ingenieurswetenschappen
Valerie Storms KU Leuven, Faculteit | 1/10/06 29.03.2011 90
Bio—ingenieurswetenschappen
Peyman Zarrineh KU Leuven, Faculteit | 1/09/07 09.11.2011 %0
Ingenieurswetenschappen
Lore Cloots KU Leuven, Faculteit | 13/10/08 16.10.2012 90
Bio—ingenieurswetenschappen
Pieter Meysman KU Leuven, Faculteit | 13/10/2008 | 18.12.2012 90
Bio—ingenieurswetenschappen
Aminael Sanchez | KU Leuven, Faculteit | 1/06/08 14/10/2013 100
Rodriguez Bio—ingenieurswetenschappen
Inge Thijs KU Leuven, Faculteit 18.12.2007 10
Bio—ingenieurswetenschappen
Pushpike Faculteit Geneeskunde 21.09.2011 10
Jayantha
Thilakarathne
Bart Smets KU Leuven, Faculteit 20.11.2009 10
Wetenschappen
Lopende doctoraten
Naam doctorandus Instelling(en) St o g:ff/rj)‘ge in de begeleiding
Qiang Fu KU Leuven, Faculteit | 1/09/07 90
Bio—ingenieurswetenschappen
Yan Wu KU Leuven, Faculteit | 01.09.2009 | 100
Bio—ingenieurswetenschappen
Marleen Claeys KU Leuven, Faculteit | 2/06/07 100

Directie Personeel en Organisatie — Afdeling Administratie Statutair Personeel
Sint-Pietersnieuwstraat 25, B-9000 Gent

www.UGent.be
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Bio—ingenieurswetenschappen
Dries De Maeyer KU Leuven, Faculteit | 25.102010 | 100
Bio—ingenieurswetenschappen
Sergio Pullido KU Leuven, Faculteir | 2012 100
Bio—ingenieurswetenschappen/UGent
Faculteit Wetenschappen
Bram Weytjens KU Leuven, Faculteit | 2013 100
Bio—ingenieurswetenschappen/UGent
Faculteit Wetenschappen
Mushthofa Mushthofa UGent Faculteit Wetenschappen 2013 50
Than Levan KU Leuven, Faculteit | 2010 50
Ingenieurswetenschappen
Lieven Verbeke U Gent, Faculteit | 2011 50
Ingenieurswetenschappen
Yao Yao U Gent, Faculteit | 2010 50
Ingenieurswetenschappen
Joris Renkens KU Leuven, Faculteit | 2010 30
Ingenieurswetenschappen
KU Leuven, Faculteit =
Sam Crauwels* Bio—ingenieurswetenschappen/UGent
Faculteit Wetenschappen
KU Leuven, Faculteit 5
Veéronique Wuyts* Bio—ingenieurswetenschappen/UGent
Faculteit Wetenschappen
Anyiawung Forcheh Chiara | Faculteit Geneeskunde 5
Akanksha Dubey KU Leuven, Faculteit 10
Bio—ingenieurswetenschappen/
Seppe Dierckx KU Leuven, Faculteit )
Bio—ingenieurswetenschappen/
Pieter Albers KU Leuven, Faculteit 5
Bio—ingenieurswetenschappen/

* zijn copromotorschappen met hoge scholen en onderzoeksinstituten die zelf geen promotor kunnen zijn. De
bijdrage van de universitaire promotor is beperkt tot het controleren van de kwaliteit van het onderzoek.
Dagelijkse begeleiding gebeurt in het instituut zelf,

Alle andere copromotorschappen zijn het resultaat van samenwerkingen met onderzoekers uit een andere
discipline. PS de percentages met copromotorschap kunnen veranderen in de toekomst athankelijk van het
stadium van het onderzoek waarin de onderzoeker zich bevindt. De aangegeven percentages reflecteren de
huidige situatie.
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Bijlage 3

DIENSTVERLENING MET BETREKKING TOT UW FUNCTIE (GERANGSCHIKT PER CATEGORIE
VOLGENS ONDERSTAANDE DEFINITIES EN BINNEN IEDERE CATEGORIE CHRONOLOGISCH)
(met uitsluiting van bezoldigde cumulatieactiviteiten waarvoor toestemming werd bekomen)

(a) intern: voorzitter opleidingscommissie, functies decaan, onderwijsdirecteur, commissies, raden,
..., Uitstralingsactiviteiten, organisatie stages, bezoeken, ... interne adviesverlening, leiding centrale
diensten, ...

Aan de KU Leuven

e Actieve rol bij het oprichten van de master of Science in Bioinformatics (KU Leuven)

e Voorzitter van de onderwijscommissie van de Master of Science in Bioinformatics (2009-2011)
e Lid van de examencommissie van de Master of Science in Bioinformatics (2009-2011)

e Lid van de departements en faculteitsraad

e Regelmatig aanwezig op SID in dagen

Aan de UGent

e Lid van de vakgroepraad

e Actieve rol bij het opmaken van het dossier van de master in Science in Bioinformatics (voorzitter
van de werkgroep die verantwoordelijk was met het uittekenen van de master en het opstellen

van het dossier voor de NVAO).

(b) extern:

(b:) wetenschappelijke dienstverlening : wetenschappelijke adviesverlening, lidmaatschap van
wetenschappelijke commissies, editoriaat wetenschappelijke tijdschriften, e.d.m. ...

Editorial werk

Associate editor of

BMC Bioinformatics (2011-)

BMC Release Notes (2008-)

Peer Journal (2012-)
Microorganisms (2012-)

Journal of Integrated Omics (2012-)
Current Plant Biology (2014-)

Refereewerk en beoocrdelingscommissies:
e Member of the evaluation committee of the research outputs of Professor VB Bajic (The
South African National Bioinformatics Institute, University of the Western Cape)
e Lid van de IWT beoordelingscommissie voor een postdoctoraal mandaat 2006
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Lid van de IWT beoordelingscommissie voor predoc beurzen 2006, 2010
Reviewer for ISF, FIRST Program, 2008

Reviewer for BBSCR 2010 research grant (UK)

Inserm, ATIP Avenir grants, 2011, 2012

Review van ERACAPs projecten 2013

Review voor ZAP profiel van de ULiege 2013
Review van een industrieel project IWT (2013)

Lid van de FWO-Expertpanel Bio1: Moleculaire en Cellulaire Biologie (2014-)

Reviewer NAR, Bioinformatics, BMC series, Genome biology, Plos Computational biology,

Nature communications, Nature Methods...

Examencommissiedoctoraten:

Als lid van de begeleidingscommissie (lopende doctoraten)

Anna Yssel, promotor Prof. J. Vanderleyden, Center for Microbial and Plant Genetics, KU
Leuven

Stefanie Roberfroid, promotor Prof. J. Vanderleyden, Center for Microbial and Plant
Genetics, KU Leuven

Raf Winand, Promotor Jan Aerts, ESAT, KULeuven

Bram Van den Bergh, promotor Prof. J. Michiels, Center for Microbial and Plant Genetics, KU
Leuven

Stijn Bossuyt, promotor Prof. J. Vanderleyden, Center for Microbial and Plant Genetics, KU
Leuven

Stijn Vanderzande, Prof. W. Keulemans, Afdeling Plantenbiotechniek KU Leuven

Aaron New, promotor Prof. K. Verstrepen, Center for Microbial and Plant Genetics, KU
Leuven

Tim Snoek, promotor Prof. K. Verstrepen, Center for Microbial and Plant Genetics, KU Leuven
Elke Van Assche, promotor Prof. J. Vanderleyden, Center for Microbial and Plant Genetics, KU
Leuven

Marijn Schouteden, promotor Prof. I. Van Mechelen, Kwantitatieve Psychologie en
Individuele Verschillen (OE), KU Leuven

Tom Wilderjans, promotor Prof. I. Van Mechelen, Kwantitatieve Psychologie en Individuele
Verschillen (OE), KU Leuven

Marina Naval Sanchez, Prof. S. Aerts, Departement Menselijke Erfelijkheid, KU Leuven

Thanh Hai, Dang, promotor Prof. K. Laukens, Intelligent Systems Laboratory, U. Antwerpen
Frederik Gwinner, promotor Prof. B. Schwikowski, Systems Biology, Institut Pasteur

Lucia Pannnier, promotor Prof. J. Collado Vides, Laboratory of Computational Biology, UNAM,
Mexico

Als assessor (en geen lid van de begeleidingscommissie werd niet vermeld)

Als assessor buiten eigen departement

Sara Movahedi, Promotor: Y. Van de Peer Ghent University, January 12, 2012,
Hossein Rahmani, Promotors: Prof. Dr. JN. Kok Leiden University, Hendrik Blockeel,

KULeuven, September 2012.
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(bz) maatschappelijke dienstverlening : voordrachten, informatiesessies, lidmaatschap van

beroepsorganisaties

Ontwikkelingssamenwerking:

In het verleden actief heb ik actief deelgenomen aan het VLIR netwerk met Cuba, Santa Clara. In 2012
werd een South initiatief goedgekeurd tussen mijn groep en de groep Centro de Biotecnologia,
Universidad Nacional de Loja, Ecuador (Study of pathogen-pathogen interactions established during
wilt disease development in Babaco (Vasconcellea helbornii)). Naast het onderzoeksluik vind ik het
maatschappelijke luik van deze projecten belangrijk (bv concreet voor de samenwerking met Equador

en vroeger Cuba zorgen dat de locale onderzoekers zich bewust zijn van hun mogelijkheden.

Voordracht voor:
® Universiteit Derde Leeftijd Leuven (UDLL). “From Systems to Synthetic Biology” 2009-2010.

e Reeks DNAG0 (C. Waelkens, KU Leuven,
http://wet.kuleuven.be/Wetenschapinbreedbeeld/DNABO) on “computerwetenschappen en

moleculaire biologie” 15/10/2013.
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