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Curriculum vitae

CURRICULUM VITAE ET STUDIORUM

Professore Associato in Biologia Molecolare presso il Dipartimento di Scienze e Innovazione
Tecnologica (DISIT). Laurea Magistrale in Scienze Biologiche, Laurea in Ingegneria Informatica,
dottorato in Biologia Cellulare e Molecolare. E' stato Marie Curie Fellow presso I'Eropean
Bioinformatics Institute (Hinxton — UK).

Dal 2006 si interessa allo sviluppo di sistemi automatici per la gestione, analisi e presentazione di
dati ottenuti da metodiche definite “high throughput” quali microarray e Next Generation
Sequencing. L'obiettivo principale € la messa a punto di strumenti bioinformatici che offrano un
effettivo supporto alla systems biolgy e alla diagnostica molecolare.

CARRIERA ACCADEMICA

2016- Professore associato, Universita del Piemonte Orientale
2011-2016 Ricercatore, Universita del Piemonte Orientale
2006-2011 Ricercatore, Universita degli Studi di Milano

2004-2006 Assegnista di ricerca, Universita degli Studi di Milano

INCARICHI ACCADEMICI

2014- Coordinatore attivita formative Laurea in Scienze Biologiche e LM Biologia

2014- Membro del gruppo di gestione AQ dei corsi di Laurea in Scienze Biologiche e
LM Biologia

2016- Membro del gruppo del riesame per la ricerca di Dipartimento

INCARICHI SCIENTIFICI
CAMPI DI INDAGINE DELLA RICERCA

1. Bioinformatica
2. Next Generation Sequencing

TEMI CORRENTI DI RICERCA
1. Sistemi di analisi per dati high throughput

[l principale interesse di ricerca e rivolto alla realizzazione di sistemi automatici per la gestione
analisi e presentazione di dati ottenuti da metodiche definite “high throughput” quali microarray e




Next Generation Sequencing. L'obiettivo principale & la messa a punto di strumenti bioinformatici
che offrano un effettivo supporto alla systems biolgy (con particolare riferimento a tematiche
ambientali ed eco-tossicologiche) ed alla diagnostica molecolare.

2. Studio delle UTR e splicing alternativo

Studio del ruolo delle Untranslated Regions - UTR - nella regolazione genica e alla predizione in
silico dello splicing alternativo.

3. Sviluppo di algoritmi per la bioinformatica

Sviluppo di algoritmi per I'assemblaggio di trascritti de-novo a partire da dati ottenuti mediante
NGS
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