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Bio Lieven Clement graduated as Master in Bio­Science Engineering at
Ghent University in 2000 and obtained a PhD in Environmental
Statistics in 2007 at the same University. In his postdoc he reoriented
his research to Statistical Genomics and he did several internships
with Prof. Ciprian Crainiceanu and Prof. Rafael Irizarry in Johns
Hopkins University (Prof. Irizarry is currently based in Harvard
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now Associate Professor of Statistical Genomics at Ghent University,
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new Master Program in Bioinformatics at Ghent University, as a board
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genomics projects of the Belgian Health Care Knowledge Center
(KCE), and as an Associate Editor for the journal Biometrics (2011­
2017).
Since 2007, Lieven Clement’s research focusses on Genomics and
Statistical Bioinformatics problems. In particular he developed
statistical data analysis methods for microarrays, digital PCR, next­
generation sequencing, and mass spectrometry based proteomics. His
research efforts resulted in numerous publications on novel methods
and tools for, and applied research in, omics data analysis. His lab is
built around three strategic research pillars each connected to an
omics domain: (meta)genomics, (single cell) transcriptomics and
proteomics. He is a strong advocate of open and reproducible science,
which he actively propagates in his research and teaching activities.
He is also keen on leveraging his expertise in experimental design,
omics data analysis and integration to researchers in the life science
and to translational research.
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fluorescence intensities, your umbrella for heavy rain. 4th qPCR &
Digital PCR Congress, October 20th ­ October 21th 2016, London, UK.

2016

Clement Lieven (2016). Peptide­level robust ridge regression for
quantitative label­free Shotgun Proteomics. IMLS Lecture Series in the
Molecular Life Sciences, May 17 2017, University of Zurich, Zurich,
Switzerland.
Clement, L. (2014). Functional Data Analysis of High­Throughput
Data. ANed/BMS Summer Meeting: When Biostatistics Meets Omics.
Rotterdam, June 13th, 2014.

2014

Clement, L. (2013). Wavelet based functional models for ‘omics count
profiles, Seminar on Applied Statistics, ETH Zürich, October 24 2013.

2013

Clement L. (2013). Flow cytometry for fast microbial community
fingerprinting. 23rd Annual Conference of The International
Environmetrics Society. Anchorage, Alaska, USA, June 10­14, 2013.

Advising

Postdocs Caroline Detender (external funding until 2020)2017

PhD Students Bart Jacobs, PhD in 20172012
title: Confronting bias and precision in digital PCR quantification.
Chiara Anyiawung Forcheh PhD in 20132010
title: An Statistical models for the Analysis of different types of
Microarray Gene Expression Data.
Kristof De Beuf PhD in 20132009
title: Statistical Methods for High­Throughput Genomic Data.
Lisa Joos (expected 2021, external funding)2017
Gwendolien Sergeant (expected 2020)2017
Gust Bilcke (expected 2019, external funding)2015
Koen Van den Berge (expected 2019, external funding)2014
Adriaan Sticker (expected 2018)2014
Ludger Goeminne (expected 2018, external funding)2013

Awards



Award for Best Flash Talk of Young Investigator. Received by PhD
student Ludger Goeminne EuBIC European Winter School 2017,
January 10­13, 2017, Semmering, Austria.

2017

Award for Best Poster. Received by PhD student Koen Van den Berge.
XXVIII International Biometric Conference. July 10­15, 2016, Victoria,
Canada.

2016

Discussion paper: Thas, O., De Neve, J., Clement, L., and Ottoy, J.
(2012). Probabilistic Index Models. Journal of the Royal Statistical
Society B, Statistical Methodology, accepted. Discussion paper
presented on the Research Section Ordinary Meeting of the Royal
Statistical Society, London, UK, February 15th, 2012.

2012

Award for Best Poster. Received by PhD student Forcheh Chiara, A.
Workshop on Computational Statistical Methods for Genomics and
Systems Biology. Montreal, Canada, April 18­22 2011.

2011

IBS Award for the best paper in the Journal of Agricultural, Biological
and Environmental Statistics in 2006/07 (Issued by the International
Biometric Society).

2008

Award for Best Student Presentation. Ties 2007, August 16­20,
Mikulov, Czech Republic.

2007

Award for Best Poster. Workshop on Recent Advances in Modelling
Spatio­Temporal Data, Southampton, United Kingdom, May 25­26,
2005.

2006

Academic
Service

Reviewing Associate Editor for Biometrics (2011­2017)
Member of the selection committee for the Biometry Best Paper Award
for 2012­2013 of the BMS/ANed, Dutch region of the International
Biometrics Society.
Referee for Genome Biology, Mathematical Biosciences,
Bioinformatics, BMC Bioinformatics, Journal of Proteomics, Biometrics,
Environmental and Ecological statistics, Environmetrics, Journal of
Hydrology, amongst others

Member of

Selection

Committees Member of the Selection committee for Research Faculty Position in
Biostatistics at the Faculty of Bioscience Engineering, Ghent
University, Belgium. Member of the Selection committee for Faculty
Position in Statistics at Ghent University Global Campus, Incheon,
South Korea. Member of the Selection committee for a Teaching
Assistant Position in Statistics at the Faculty of Sciences, Ghent
University, Belgium.

2018

2015

2013

Member of PhD

Examination

Committees Elvis Ndah (2018, Ghent University)2018
Matthijs Vynck (2018, Ghent University, Secretary of Examination
Committee)
Xiaobei Zhou (2016, University of Zürich)2016
Yingjie Zhang (2016, Ghent University)



Askar Obulkasim (2015, University of Amsterdam)2015
Simon Denil (2015, Ghent University)
Fatemeh Ghavidel (2014, Hasselt University)2014
Jürgen Claesen (2013, Hasselt University)2013
Antoon Lievens (2012, Ghent University)2012
Fanghong Zang (2012, Ghent University)

Program

Committees Member of the Program committee and of the Core team that
established the new Master Program in Bioinformatics, Ghent
University. (2013 ­ Present)
Member of the Program Committee, Master of Science in Statistical
Data Analysis, Ghent University. (2012­2017)
Member of the Program Committee, Master of Science in
Bioinformatics, KU Leuven. (2011)

Organisation of

Workshops and

Conferences Member of the Local Organising Committee and Scientific Committee
of 17th meeting of the EUCARPIA Section Biometrics in Plant Breeding,
September 3­5 2018, Ghent University.

2018

Organiser of the 2 day Hackaton Statistical modelling to improve the
quantitative analysis of post­translationally modified peptides at the
EubIC Developers meeting, January 9­12, 2018, Gent, Belgium.

2018

Co­organiser of the Big Data Science symposium, Gent, May 11, 2015.
(Speakers: Paul Vauterin, Multiplicon N.V., Matt Wand, University of
Technology, Sydney, Christophe Claramunt, French Naval Academy
Research Institute, Tianxi Cao, Harvard University, Susan Holmes,
Stanford University, Terry Speed, Walter + Eliza Hall Institute of
medical research and UC Berkeley)

2015

Organiser and Chair of invited session 12: Statistical Methods for
Reducing Batch Effects, Summarization and Gene Filtering in High­
Throughput Genomic Data op het 26th International biometric
conference, Kobe, 2012 (Jeff Leek, Johns Hopkins University, USA,
Matthew N. McCall, University of Rochester, USA, Djork­Arné Clevert,
Johannes Kepler University of Linz, Austria, Adetayo Kasim Durham
University, UK).

2012

https://www.eucarpia-biometrics2018.be/

