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Schulausbildung

9.1974 - 8.1978
9.1978 — 6.1987

Zivildienst

10.1987 — 5.1989

Studium

4.1989 —9.1990

ab 10.1990
12.1994
7.1995 - 3.1996

3.1996

Promotion

4.1996 — 11.1998

1.1998 —2.1998

12.1998

5.1999

Postdoc

3.1999 —2.2003

3.2003 —9.2005

10.2005 - 3.2006

Lebenslauf

Grundschule in Beindersheim (Pfalz)

Albert-Einstein-Gymnasium in Frankenthal (Pfalz)

in der , Lebensgemeinschaft Bingenheim fiir Seelenpflege-bediirftige Menschen”
(Arbeit mit geistig Behinderten)

Diplom-Mathematik an der Universitiat Marburg
Nebenfach: Philosophie

Fortsetzung Diplom-Mathematik an der Universitit Bonn
Umzug nach Berlin, Fortsetzung der Diplomarbeit

Studentische Hilfskraft im Projekt , Effiziente Algorithmen zur formalen Verifikation
von VLSI-Designs” bei Dr. Anand Srivastav (jetzt Prof., Universitit Kiel) und Prof.
Hans-Jiirgen Promel, Humboldt-Universitdt zu Berlin (jetzt Prasident der Universitat
Darmstadt)

Diplom Mathematik. Note: sehr gut

Promotionstipendiat im Graduiertenkolleg , Algorithmische Diskrete Mathematik”
bei Prof. Promel, Humboldt-Universitit zu Berlin

Werkstudent bei der IBM Deutschland Entwicklung GmbH in Boblingen.
Das Stipendium wurde fiir diese Zeit unterbrochen.

Abgabe der Dissertationsschrift ,Binary Decision Diagrams for Random Boolean
Functions”

Promotion zum Dr. rer. nat. Note: magna cum laude

Wissenschaftlicher Mitarbeiter im DFG-Projekt ,, Approximative, randomisierte und
probabilistische Algorithmen fiir kombinatorische Optimierungsprobleme” bei Prof.
Hans-Jiirgen Promel, Humboldt-Universitdt zu Berlin

Wissenschaftlicher Mitarbeiter in der Arbeitsgruppe Algorithmische Bioinformatik
bei Prof. Knut Reinert, Freie Universitat Berlin.

Beginn der Arbeiten an OpenMS, einer open-source Software zur Analyse von
Fliissigkeitschromatographie-Massenspektrometrie (LC-MS) Daten in der Proteomik

Vertretung der Professur Bioinformatik an der Universitdt Halle


http://www.openms.de

4.2006 —3.2009  Wissenschaftlicher Mitarbeiter in der Arbeitsgruppe Algorithmische Bioinformatik
bei Prof. Knut Reinert, Freie Universitit Berlin

7.2008 Abgabe der Habilitationsschrift ,, Untersuchungen zum Steinerbaumproblem in
Graphen, zur Enumeration zufélliger planarer Graphen, und zu Algorithmen in der
massenspektrometrie-basierten Proteomik”

12.2009 Habilitation. Fachgebiet: Mathematik und Informatik

4.2009 -2.2010  Vertretung der Professur Bioinformatik an der Universitdt Greifswald

Lehrveranstaltungen und Publikationen

Seit 10.1999 habe ich stindig Vorlesungen und Ubungen konzipiert und abgehalten iiber Themen aus
den Bereichen: Automaten und formale Sprachen, Algorithmen und Datenstrukturen, Effiziente
Algorithmen und Datenstrukturen, Graphentheorie, Kombinatorik und Diskrete Mathematik,
Algorithmische Bioinformatik, Programmieren in C++. Fiir die Details hierzu verweise ich auf meine
Webseite. Dort sind aufSerdem die meisten meiner Publikationen als PDF-Dateien einzusehen.

Bioinformatik

Ab 2003 habe ich vor allem im Bereich der Bioinformatik geforscht. Dabei habe ich insbesondere an der
Auswertung von experimentellen Daten gearbeitet, die aus der Koppelung von
Fliissigkeitschromatographie mit Massenspektrometrie stammen, wie sie in der Proteomforschung
tiblich ist (OpenMS Projekt). In der Lehre bildeten daneben Methoden zum Vergleich von (und
schnellen Suche in) Zeichenketten (DNA etc.) einen weiteren Schwerpunkt. Nattirlich habe ich bei
internationalen Konferenzen und Vortrégen in Berlin viele weitere Teilgebiete kennen gelernt.

Professionelle Softwareentwicklung

Die Entwicklung von Software war immer ein wesentlicher Teil meiner Arbeit. An der Freien
Universitat Berlin habe ich seit 2003 das open-source Projekt OpenMS (www.openms.de,
sourceforge.net/projects/open-ms) mafigeblich mitaufgebaut und war zuletzt Maintainer von ca.
einhundert Klassen. OpenMS ist eine zur Weiterverbreitung bestimmte C++-Bibliothek. Daher haben
wir von Anfang an besonderen Wert auf Strukturierung, effizienten Umgang mit Ressourcen und
Stabilitdt gelegt. Dazu gehoren u. a. der Einsatz von Design Patterns, generische Programmierung mit
C++-Templates und automatisierte Tests. Das OpenMS Team umfasst heute tiber ein Dutzend
Entwickler an verschiedenen Standorten. — Auch bei den Untersuchungen zu planaren Graphen war
ich derjenige Koautor, der die Programme schrieb.

Angestrebte Position

Softwareentwicklung - Algorithmen - C++ - Bioinformatik - Lebenswissenschaften

Berlin, 4. Mirz 2010
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Publikationen

Die Sortierung erfolgt nach Jahreszahl riickwarts, dann Namen der Autoren. Die aktuelle
Publikationsliste mit PDF-Dateien zum Download kann gibt es auch unter
www.alice-dsl.net/clemens.groepl/publications im Web.
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