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Grzegorz Marcin Koczyk
Urodzony: 24/10/1978 (Poznan, Polska)
Laboratorium Biometrii, Instytut Genetyki Roslin, Polska Akademia Nauk,
Strzeszynska 34, 60-479, Poznan , Polska
e-mail: gkoc@igr.poznan.pl

Wyksztatcenie:

2002-2007

2001-2002

1997-2002

doktorant  (Instytut Genetyki Roslin/Uniwersytet Adama Mickiewicza, Poznan,
Polska); tytut pracy: ,Adnotacja funkcjonalna genéw metodami profilowej analizy
sekwenc;ji”; tytut doktorski uzyskano 18/01/2008

magistrant; biologia molekularna (Uniwersytet Adama Mickiewicza); tytut pracy
magisterskiej: ,Computational aspects of phylogenetic analysis: In search of
paralogs”

student Wydziatu Biologii (UAM); Indywidualny Tok Studiow (2000-2002)
uwzgledniajacy elementy  kierunku: Informatyka, @ Wydziatu  Elektrycznego
Politechniki Poznanskiej (m.in.: jezyki programowania, kompilatory,
projektowanie zorientowane obiektowo, bazy danych, matematyka i statystyka)

Aktywnos¢ naukowa i zawodowa:

2010-2013

2008-...
2008-...

2006-...

2004-2007

2004-2006

2003-...

kierownik projektu badawczo-rozwojowego NCBIR/LIDER 19/113/L-1/09/NCBiR/2010
“Modelowanie, przewidywanie i weryfikacja zdolnosci grzybow do akumulacji toksyn”

pracownik naukowy Pracowni Biometrii, Instytutu Genetyki Roslin PAN (adiunkt)

wspoétautor i administrator serwisu narzedziowego DHcL stuzgcego analizie
hierarchii domen biatkowych i tworzacej jg struktury zamknietych petli
(http://sitron.bccs.uib.no/dhcl)

twérca i administrator narzedzia LigProf stuzgcego przewidywaniu
powinowactwa biatek do matoczasteczkowych ligandow (http://cropnet.pl/ligprof)

prowadzacy cze$¢ =zaje¢ z zakresu Bioinformatyki dla studentéw studiéw
doktoranckich Wydziatu Biologii (UAM) i Instytutu Genetyki RoSlin Polskiej
Akademii Nauk. Prowadzone zajecia dotyczyly: baz danych informaciji
biologicznej, analizy sekwencji DNA i biatek

pracownik Instytutu BiolnfoBank (http://bioinfo.pl) pracujagcy nad narzedziami
stuzacymi przewidywaniu funkcji biatek z wykorzystaniem metod profilowej
analizy sekwencji, w ramach projektéw: DATAGENOM (LSHB-CT-2003-503017) i
GENEFUN (LSHG-CT-2004- 503567)

tworca i administrator serwera sieciowego i zasobow danych Krajowej Sieci
Naukowej ,Transgeneza i genomika roslin uprawnych” (http://cropnet.pl)


mailto:gkoc@igr.poznan.pl
http://cropnet.pl/
http://cropnet.pl/ligprof
http://sitron.bccs.uib.no/dhcl
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Wazniejsze umiejetnosci:

— biezgca, b. dobra znajomos¢ praktyczna i teoretyczna  zagadnien
zwigzanych z projektowaniem, implementacjg i utrzymywaniem narzedzi stuzacych
zaréwno analizie struktur biatkowych jak i analizie sekwencji DNA/biatek (np.

serwisy WWW: http://cropnet.pl/ligprof, http://sitron.bccs.uib.no/dhcl)

- dobra znajomos¢ jezykoéw programowania: Python, C/C++, Perl, R

- dobra znajomos¢ systemédw baz danych (SQLite, MySQL, PostgreSQL) i
bibliotek/narzedzi uzytkowych (Boost, Myghty, Django, NumPy, SciPy, BioPython, GraphViz,
Rpy, Matplotlib, 4Suite)

— Srednia znajomos¢ jezykdw programowania: Java, JavaScript)

— doswiadczenie w tworzeniu stron WWW z wykorzystaniem technologii
HTML/CSS/ JavaScript

- praktyczne doswiadczenie w administrowaniu serwerami sieciowymi (Linux,

Apache, ModPython) i zarzgdzaniu klastrami obliczeniowymi (Torque/Maui)

— praktyczne doswiadczenia i znajomosc¢ teoretycznych podstaw
bioinformatycznych narzedzi analizy sekwencji DNA/biatek i struktur biatkowych: NCBI-
BLAST, WU-BLAST, BLASTZ, CLUSTALW, MUSCLE, HMMer, WISE, MEME/MAST,
MODELLER, Jacal, PHYLIP, PyMol, EMBOSS

— doswiadczenie w prowadzeniu kurséw dotyczacych w/w zagadnien (patrz:

Aktywnos¢ zawodowa)

— wiedza teoretyczna i praktyczna z zakresu zagadnien: biologii molekularnej
(w szczegolnosci:  biochemia, biologia molekularna roslin) i informatyki (rachunek
prawdopodobienstwa i statystyka, projektowanie zorientowane obiektowo i inzynieria

oprogramowania, systemy zarzadzania bazami danych)

— znajomosc¢ jezykow: angielski (b. dobra), polski (b. dobra), francuski (podstawowa)
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