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WISSENSCHAFTLICHER WERDEGANG

07/2022

seit 01/2021
seit 01/2015

seit 05/2014

06/2014

seit 05/2006

03/2012 -
12/2014

—02/2012

10/2000 —
05/2005

10/1992 -
09/1998

Verleihung der Bezeichnung ,auerplanmaRiger Professor” auf Vorschlag der
Medizinischen Fakultat durch die Ruhr-Universitat Bochum (RUB)

Stellvertretung der Institutsleitung des Medizinischen Proteom-Centers, RUB

Leiter des Forschungsbereichs “Medizinische Bioinformatik” am Medizinischen
Proteom-Center, RUB

Personalverantwortung fir PostDocs, Doktoranden, Master- / Bachelor-Studenten,
technisches Personal

Konsortium-Sprecher des Service-Centers “Bioinformatik der Proteomik —
Biolnfra.Prot” im BMBF-gefoérderten “Deutschen Netzwerk fur Bioinformatik-
Infrastruktur — de.NBI” (bis 12/2021)

Konsortium-Sprecher des Verbundprojekts “Integrative Datensemantik — Electronic
Patient Path (EPP) — Ein Systemmedizin-basiertes Entscheidungsunterstiitzungs-
System fiir die Therapie-Lenkung von kolorektalem Krebs” (bis 2/2021)
Projektleiter von und principal investigator (PI) in Drittmittelprojekten, geférdert von
BMBF, Forschungsministerium NRW, Deutsche Gesetzliche Unfallversicherung
(DGUV)

Habilitation, Medizinische Fakultat, RUB

Kumulative Habilitationsschrift: ,Standard-Datenformate, Algorithmen und Auswerte-
Strategien fur die Bioinformatik der Proteomik®

Habilitationskolloquium vor dem Fakultatsrat: ,Big data — Chancen und Risiken fur
die personalisierte Medizin*

Projektleitung und Koordination mehrerer abgeschlossener Drittmittelprojekte,
gefordert von EU, BMBF, Forschungsministerium NRW, Deutsche Gesetzliche
Unfallversicherung (DGUV), Cluster Industrielle Biotechnologie (CLIB), Medizinische
Fakultat RUB (FORUM)

Gruppenleiter der Arbeitsgruppe ,Bioinformatik / Biostatistik” am Medizinischen
Proteom-Center, RUB

Personalverantwortung fir PostDocs, Doktoranden, Master- / Bachelor-Studenten,
technisches Personal

PostDoc am Medizinischen Proteom-Center, RUB

Promotionsstudium an der Medizinischen Fakultat, Westfalische Wilhelms-Universitat
Minster

Dissertation: ,Intensitatsbasierte Qualitatskontrolle und Skalierung von
Genexpressionsdaten®

Studium der Informatik, Universitat Dortmund
Abschluss: Diplom in Informatik (mit Auszeichnung)
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BERUFLICHE FUNKTIONEN — WISSENSCHAFTLICHE AKTIVITATEN

03/2018 — Mitglied der Ethikkommission der Medizinischen Fakultat der RUB

04/2019

06/2017 — Dezentraler Koordinator firr IT-Sicherheit und Datenschutz der Medizinischen Fakultat,
01/2020 RUB

09/2016 Ausrichtung, Organisation und Dozent der de.NBlI Summer School , From Big Data to

Big Insights - Computational Methods for the analysis and interpretation of mass-
spectrometric high-throughput data”, Leibniz-Zentrum fiir Informatik, Castle Dagstuhl,
Germany

seit 05/2016  Mitglied der IT.Services-Nutzervertretung fur die Medizinische Fakultat, RUB

seit 2015 Gutachter far Konferenzen und Forderinstitutionen, z.B. Deutsche

Forschungsgemeinschaft (DFG), German Conference for Bioinformatics (GCB),
French Institute of Bioinformatics (IFB)

seit 12/2014 Editor der Proteomics Standards Initiative (PSI) der Human Proteome Organization

(HUPO): Durchfiihrung des Review-Prozesses (PSI document process) fir
vorgeschlagene Standardisierungsdokumente

seit 2012 Mitglied des Editorial Board der Fachzeitschrift BBA — Proteins and Proteomics

seit 2006 Gutachter fir Fachzeitschriften, z.B. Bioinformatics, BMC Bioinformatics, Molecular

and Cellular Proteomics, Proteomics, J Proteome Research, J Proteomics, BBA
Proteins and Proteomics

MITGLIEDSCHAFTEN

DGPF (Deutsche Gesellschaft fur Proteomforschung)

Gl (Gesellschaft fur Informatik)

Gemeinsame Fachgruppe “Bioinformatik” (FaBi, www.bioinformatik.de) mehrerer Fachgesellschaften
Research Department Protein (RUB)
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