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Vzdelanie:

1999-2006: Ph.D., informatika, School of Computer Science,

University of Waterloo, Waterloo, ON, Canada

1994-1999: Mgr., informatika, Fakulta matematiky, fyziky a informatiky
Univerzita Komenského v Bratislave

Pracovné pozicie:

od 2009: profesor (od 2026), docent (2017-2026), vedecky pracovnik VKS lla (2009-2017)
Fakulta matematiky, fyziky a informatiky, Univerzita Komenského v Bratislave
2006-2008: postdoktorandsky vyskumny pracovnik

Dept. of Biological Statistics and Computational Biology, Cornell University, USA
2005-2006: research assistant professor

School of Computer Science, University of Waterloo, Canada

Dlhodobé pracovné pobyty:
2022-2024: pracovné pobyty na Dept. of Mathematics, Simon Fraser University (spolu g mesiacov)

Dalsie aktivity a ocenenia:

2019-doteraz: ¢len Vedeckej rady FMFI UK

2020-doteraz: garant medziodborového studijného programu Datova veda za odbor informatika
2021-doteraz: ¢len komisie VEGA pre elektrotechniku, automatizaciu a riadiace systémy

a pribuzné odbory informacnych a komunikaénych technologii

2022-2026: ¢len Akademického senatu FMFI UK, 2023-2026 predseda Koncepcnej a pravnej komisie
2019-2023: zastupca veduceho Katedry aplikovanej informatiky

2010-2021: spoluorganizator Studentskej vedeckej konferencie FMFI UK

2019: ocenenie ESET Science Award, vynimocny vysokoskolsky pedagdg

2011-2019: prodekan pre informacné technoldgie FMFI UK

2010: ocenenie Osobnost vedy a techniky do 35 rokov

predseda programového vyboru konferencie RECOMB-CG 2023, ¢len programovych vyborov
konferencii WABI, RECOMB-CG, ISBRA, PSB, BCB


mailto:tomas.vinar@fmph.uniba.sk
https://scholar.google.com/citations?user=nBBrj5AAAAAJ

zakladatel Studentského vyvojového timu na FMFI UK (koordin4cia vyvoja softvérovych nastrojov
ako Candle, VOTR, studentska anketa od roku 2010, elektronicka prihlaska, informacné obrazovky,
podporné nastroje pre komplexnu akreditaciu 2014)

1994-1999: spoluzakladatel oblianskeho zdruzenia TROJSTEN (obcianske zdruzenie zastresuje
koreSpondencné seminare z matematiky, fyziky a informatiky organizované na FMFI UK)

Vedecké zameranie: bioinformatika, algoritmy na analyzu sekvencii, strojové ucenie

Grantova podpora:

2027-2031: Multiscale PANgenomics for Data-driven Applications (MULTIPANDA),Horizon Europe /
MSCA Staff Exchange, konzorcium 15 organizacii, spoluriesitel

2024-2026: Algorithms for Structural Variation Analysis in Challenging Genomic Regions
(ASVA-CGR), Horizon Europe [ ERA Fellowship, skolitel

2020-2025: Pan-genome Graph Algorithms and Data Integration (PANGAIA), Horizon 2020 / MSCA
Research Innovation and Staff Exchange, konzorcium 15 organizacii, zodpovedny riesitel za
organizaciu

2021-2024: ALgorithms for PAngenome Computational Analysis (ALPACA), Horizon 2020 / MSCA
Innovative Training Networks, konzorcium 13 organizacii, zodpovedny riesitel za organizaciu
2009-2012: Algorithms for Analysis of Genes and Genomes, Framework Program 7/ MSCA
International Reintegration Grant, zodpovedny riesitel

2009-doteraz: kontinualne financovanie z domacich zdrojov prostrednictvom grantov VEGA, KEGA
a APVV (spolupraca s Prirodovedeckou fakultou UK)

Vybrané publikacie: viac ako 9o publikacii, 5600 citacii, h-index 23 (WoS)
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