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Na haar studies Biomedische Wetenschappen aan de KU Leuven, startte Leen in 2015 haar
doctoraat aan het REGA-instituut van de KU Leuven. Gedurende vijf jaren onderzocht ze hoe
de darmflora (darmmicrobioom) van gezonde kindjes ontwikkelt in hun eerste levensjaar.

Ze specialiseerde zich in de vele aspecten van de microbiologie en genomics, maar ook in bio-informatica en
biostatistiek.
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