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Breve introduzione
Rosalba Giugno (RG) è Professore Ordinario in Informatica presso il Diparti-

mento di Informatica dell’Università di Verona.
Si è laureata in Scienze dell’Informazione presso l’Università di Catania nel

1998 con votazione 110/110 e lode, presentando una tesi svolta presso la Cor-
nell University (Prof. Ronitt Rubinfeld) sul controllo e correzione di programmi
secondo la teoria probabilistica di Manuel Blum. Ha ottenuto il Ph.D. in Informa-
tica presso l’Università di Catania nel 2003. Per la stesura della tesi di dottorato
ha trascorso tre anni di ricerca all’estero presso l’Università del Maryland lavo-
rando con il Prof. VS Subrahmanian su un modello di basi di dati temporali e
probabilistici e presso la New York University con il Prof. Dennis Shasha su un
modello di basi di dati a grafo. Dal 2003 al 2016 è stata postdoc e ricercatrice pres-
so l’Università di Catania. Nel 2016 diventa Professore Associato in informatica
presso l’Università di Verona.

Dal 2016 è referente del Corso di Laurea Magistrale in Medical Bioinformatics
presso l’Università di Verona. Ha fondato e dirige il laboratorio di Bioinformatica
InfOmics (https://infomics.github.io/InfOmics/).
E’ stata relatrice di 38 studenti della Laurea Magistrale in Medical Bioinformatics
e tutor di 10 studenti di Dottorato in Informatica. Ha diretto dal 2016 al 2022 il
laboratorio nazionale CINI di Bioinformatica InfoLife.

Ha una solida e attiva rete di collaborazioni nazionali e internazionali (con
colleghi/e delle Università di Verona e Catania, Harvard Medical School, New
York University, e Eastern Finland University) per attività di ricerca legate allo
sviluppo di nuove metodologie per l’analisi di dati genomici e trascrittomici da
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sequenziamento bulk, a singola cellula e spaziale, nello sviluppo di nuove me-
todologie basate sull’intelligenza artificiale per la stratificazione dei pazienti, la
classificazione delle malattie, la predizione del targeting dei farmaci e il loro riu-
tilizzo, la modellazione dei sistemi biologici, e l’analisi di reti biologiche tramite
algoritmi esatti e approssimati di graph matching.

E’ autrice di 134 pubblicazioni, di cui 93 in riviste scientifiche quali Natu-
re Genetics, Bioinformatics, Nucleic Acids Research, Database, Information Sy-
stems, IEEE Transactions on Knowledge and Data Engineering, IEEE Transac-
tions on Pattern Analysis and Machine Intelligence, Proceeding of the ACM Sym-
posium on Principles of Database Systems (PODS), e IEEE/ACM Transactions on
Computational Biology and Bioinformatics. Nel 2014 ha ricevuto dall’International
Association of Pattern Recognition un riconoscimento per la progettazione dell’
algoritmo più efficiente per la ricerca in grafi. I software sviluppati hanno un con-
siderevole impatto tecnologico, dimostrato dall’interesse di aziende come Astra-
zeneca per l’acquisto delle licenze.

Considerando le attività svolte dal 2016, è stata invited speaker in diver-
si eventi e presso centri di ricerca internazionali tra cui l’Institute of Oncology
Research di Bellinzona. Ha ottenuto oltre 10 finanziamenti per progetti di ri-
cerca da bandi competitivi nazionali e internazionali, tra cui 2 progetti Europei
nell’ambito della medicina personalizzata, lo studio delle malattie neurodegene-
rative e l’influenza ambientale nella salute degli individui. E’ editor dell’area
Bioinformatica di diverse riviste tra cui Information Systems (Elsevier), ed è atti-
va nell’organizzazione e nella partecipazione a scuole di dottorato e conferenze
internazionali come IEEE International Conference on Data Mining.

Posizioni accademiche
• Ricercatore in Informatica (SSD: INF/01) 2006-2016

Dipartimento di Informatica, Università di Catania.

• Professore associato in Informatica (SSD: INF/01) dal 2016
Dipartimento di Informatica, Università di Verona.

• Professore ordinario in Informatica (SSD: INF/01) dal 2023
Dipartimento di Informatica, Università di Verona.

Istruzione e formazione
• Laurea in Scienze dell’Informazione 1998

Università di Catania
Voto: 110/110 e lode, Tesi Argomento: Correzione e controllo dei programmi
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secondo la teoria di M. Blum. Teoria e applicazioni. Tutor: Prof. Alfredo Ferro
(Università di Catania) e Prof. Ronitt Rubinfeld (Cornell University).

• Ph.D. in Informatica 2003
Università di Catania
Lavoro di dottorato ottenuto in collaborazione con i gruppi di basi di dati e
data mining della New York University e della Maryland University. Tesi:
Ricerca di algoritmi e strutture dati per basi di dati combinatori, temporali e
probabilistici. Tutor: Prof. Alfredo Ferro (Università di Catania), Prof. Dennis
Shasha (New York University) e Prof. VS Subrahmanian (Maryland Universi-
ty).

• Post Doc in Informatica 2003-2006
Università di Catania
Tema di ricerca: Basi di dati probabilistici, indicizzazione di grandi basi di
dati ad oggetti con particolare riguardo alle basi di dati di grafi e alle loro
applicazioni in bioinformatica.

Indici di valutazione della ricerca

• Google Scholar

– Citazioni: 4996

– Indice H: 37

• Scopus

– Citazioni: 3041

– Indice H: 30

– Indice H esclusi auto-citazioni: 29

Esperienze professionali

• Ruoli di dirigenza e di formazione

– Referente della Laurea Magistrale Internazionale in Medical Bioinformatics
(classe di laurea in Informatica, LM-18), Università di Verona (dal 2016).

– Referente per la Commissione Pratiche Studenti per la Laurea Magistrale
Internazionale in Medical Bioinformatics (classe di laurea in Informatica,
LM-18), Università di Verona (dal 2016).

– Presidente della Commissione Assicurazione Qualità per la Laurea Magi-
strale Internazionale in Medical Bioinformatics (classe di laurea in Informa-
tica, LM-18), Università di Verona (dal 2017).
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– Membro del consiglio direttivo del Laboratorio Nazionale Italiano di Bioin-
formatica, INFOLIFE, del consorzio CINI (dal 2022).

– Membro del consiglio direttivo della società Italiana di Bioinformatica (dal
2021).

– Direttore del Laboratorio Nazionale di Bioinformatica, INFOLIFE, del con-
sorzio CINI, coordinamento di 35 gruppi di ricercatori in Bioinformatica (ca-
rica triennale rinnovabile una sola volta) (dal 2016 al 2022).

• Revisore esperto per la Commissione Europea nei programmi

– H2020 FET OPEN RIA (dal 2017).

– EIC Pathfinder - European Innovation Council (dal 2017).

• Revisore Scientifico di riviste internazionali

– Nature Scientific Reports, Bioinformatics, BMC Bioinformatics, Briefing in
Bioinformtics, Nucleic Acids Research, Frontiers, Natural Computing, GE-
NE, Data Mining and Knowledge Discovery, IEEE-ACM Transaction on Com-
putational Biology and Bioinformatics, Information Systems, Journal of Di-
screte Algorithms, ACM Transactions on Database Systems, IEEE Transac-
tion on Pattern Analysis and Machine Intelligence, IEEE Transactions on
Knowledge and Data Engineering, Journal of Data Semantics, Uncertainty
Fuzziness and KnowledgeBased Systems.

• Partecipazione al collegio dei docenti nell’ambito di dottorati di ricerca ac-
creditati dal Ministero

– Dottorato in Informatica, Università di Verona (dal 2017).

– Dottorato in Medicina Molecolare, Università di Catania (dal 2012 al 2016).

– Dottorato in Biotecnologie, Università di Catania (dal 2010 al 2012).

– Dottorato in Patologia ed Ematologia Clinica, Sperimentale
e Computazionale, Università di Catania (dal 2009 al 2010).

• Presidente o membro di commissioni di valutazione

– Più di 15 commissioni di Dottorato in Informatica.

– Più di 10 commissioni esaminatrici per il reclutamento di ricercatori RTDa e
RTDb, SSD INF/01-Informatica.

– Presidente del comitato esaminatore del concorso pubblico per l’impiego di
1 unità di personale tecnico ricercatore, VI livello professionale, presso il
Consiglio Nazionale delle Ricerche.

• Direzione di scuole internazionali di dottorato
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– IEEE Signal Processing PhD Winter School in Imaging Genetics, November
26-29, Verona (2019).

– J. T. Schwartz International (PhD) School for Scientific Research on Com-
putational Life Science, and J. T. Schwartz International (PhD) School for
Scientific Research on Social Science, Lipari (dal 2009).

• Partner di corsi di Dottorato internazionali

– Partner del Multidisciplinary Neuro-Innovation PhD programme, Univer-
sity of Eastern Finland, Marie Skłodowska-Curie Cofund (dal 2021).

Direzione o partecipazione a comitati editoriali di
riviste
• Area Editor di Information Systems, Elsevier Journal, ISNN: 0306-4379, Area

Editor per Bioinformatics Methodologies, Systems and Algorithms, IF: 2.309,
Q1, Scimago Subject area: Computer Science, Hardware and Architecture, In-
formation Systems, Software. H-index: 88. Information Systems è composto
da Editors-in-Chief, Area Editor e Editorial Advisory Board. Distribuzione
della diversità di genere degli editori è 7% Donne, 87% Uomini (dal 2019).

• Associate Editor per Network in Bioinformatics, Frontiers in Bioinformatics,
Editor-in-Chief Patrick Aloy Institute for Research in Biomedicine, Barcelona;
numero di Associate editor: 34, tra cui Sorin Draghici, Wayne State University,
Detroit, United States, e Natasa Przulj, Catalan Institution for Research and
Advanced Studies (ICREA) Barcelona (dal 2019).

• Associate Editor per Computational Genomics, Frontiers in Genetics IF=4,599,
ISSN: 16648021, Q1/Q2, H-index 93 in Scimago (dal 2016).

• Guest Editor per BMC Bioinformatics, Q1, IF= 3.169, Scimago Subject area:
Computer Science, H-index:218. Romano P., Céol A., Dräger A. et al. The 2017
Network Tools and Applications in Biology (NETTAB) workshop: aims, topics
and outcomes (2019).

• Guest Editor per BMC Bioinformatics, Q1, IF= 3.169, Scimago Subject area:
Computer Science. H-index:218. Gissi, C., Romano, P., Ferro, A. et al. Bioin-
formatics in Italy: BITS2012, the ninth annual meeting of the Italian Society of
Bioinformatics (2013).

• Guest Editor per Information Systems, A. Ferro, R Giugno, A Pulvirenti, Spe-
cial section on Advances in Similarity Search (SISAP) (2013).

• Guest Editor per Briefings in Bioinformatics, Q1, IF= 11.622, Scimago Subject
area: Computer Science, Information Systems, H-index: 113. P. Romano, R.
Giugno, A. Pulvirenti, Tools and collaborative environments for bioinformatics
research (2011).
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• Topic Editor in Frontiers in Genetics, Computational Genomics, Ghosal, S.,
Das, S., Giugno, R., eds. Computational approaches for biomarker detection
and precision therapeutics in cancers (2022).

• Topic Editor in Frontiers in Genetics, Computational genomics, new ttrends on
omics analysis for precision medicine (2022).

• Topic Editor in Genetics per lo special issue 10 Years of Frontiers in Genetics:
past discoveries, current challenges and future perspectives (2020).

• Topic Editor in Frontier in Genetics, Computational Genomics, Giugno, R.,
Manca, V., eds. New trends on genome and transcriptome characterizations
(2018).

Organizzazione e partecipazione come relatore a even-
ti e conferernze internazionali
• General/Program Co-Chair e relatore in conferenze internazionali

– ACM International Workshop on MODIMO: Multi-Omics Data Integration
for Modelling Biological Systems, in The 30th ACM International Confe-
rence on Information and Knowledge Management, Virtual Event, Queen-
sland, Australia, November 1 - 5, 2021 (CIKM 2021, ISBN 978-1-4503-8446-
9).

– IEEE Special Session on Is Imaging genetics the frontier for precision medi-
cine? in The 16th IEEE International Symposium on Biomedical Imaging,
Venice, Italy, April 8-11, 2019 (ISBI 2019, ISBN 978-1-5386-3641-1).

– IEEE Workshop on AIRDEGEN-Linking air pollution and neurodegenera-
tive disorders: data, methods, and biological validation, in The IEEE In-
ternational Conference on Bioinformatics and Biomedicine, BIBM 2019, San
Diego, CA, USA, November 18-21, 2019 (ISBN 978-1-7281-1867-3).

– ACM International Workshop on Data and Text Mining in Biomedical Infor-
matics, in The 27th ACM Conference on Information and Knowledge Ma-
nagement October 22 –26, 2018, Lingotto, Turin, Italy, (CIKM 2018, ISBN
978-1-4503-6014-2).

– IEEE Tutorial Session on Mining genetic, transcriptomic and imaging data in
Parkinson’s disease in The 9th IEEE International Conference on Healthcare
Informatics, Victoria, BC, Canada, August 9-12, 2021 (ICHI 2021, ISBN 978-
1-6654-0132-6).

– Special Session on Modeling and simulation methods for computational
biology and systems medicine, in The International conference on Compu-
tational Intelligence Methods for Bioinformatics and Biostatistics, CIBB 2021
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and CIBB 2019; and on Biocuration and integration of Biomedical Databa-
ses in The 13th Computational Intelligence Methods for Bioinformatics and
Biostatistics, September 1-3, 2016, Stirling, UK, (CIBB 2016).

– The International Meeting of the Bioinformatics Italian Society, 2-4 May,
2012, Catania, Italy, BITS 2012 and The International Meeting of the Bio-
informatics Italian Society, Verona, Italy, 27-29 June, 2022, (BITS2022).

• Organizzazione e partecipazione come relatore in eventi internazionali

– H2020 Project TUBE- 2nd Workshop and Executive Board Meeting joint
with ADAIR Executive Board Meeting, Ca’ Foscari University of Venice
Dorsoduro 3246, 30123 Venice, Italy, 15-17 November, 2022.

– The 26th International Workshop on Combinatorial Algorithms, 5-7 Octo-
ber, 2015, Verona, Italy, (IWOCA 2015).

– Fun with Algorithms, July 1-3, 2014, Lipari, Italy, (FUN2014).

• Relatore in conferenze e centri di ricerca internazionali

– The 33rd Alzheimer Europe conference, October 16-18, 2023, Helsinki, Fin-
land, Invited talk: Patients classification: computational methods and chal-
lenges.

– Institute of Oncology Research, Bellinzona, 2023, Invited talk: Advanced
algorithms for solving biological problems.

– Spatial Biology Europe, Oxford Global, June 07-08, 2022, Berlin, Germany
Invited talk: Clustering Spatial Transcriptomics Data.

– Spatial Biology Europe, Oxford Global, November 09-010, 2022, London,
UK Invited talk: Clustering Spatial Transcriptomics Data.

– BIOTECHNO 2022 The 14th International Conference on Bioinformatics,
Biocomputational Systems and Biotechnologies, Venice, Italy, May 22-26,
2022.

– Nucleic acid immunity: from cellular mechanisms to new technologies, Fron-
tiers in Molecular Biology, 11-13 June, Bologna, Italy, SIBBM 2019 Invited
talk: Network approaches to multi-omics analysis of complex diseases.

– NGS 2018 Next Generation Sequencing Conference, International Society
for Computational Biology (ISCB), the Centre for Genomic Regulation (CRG),
April 9 – 11, Barcellona, Spain, 2018 (2 Talk).

– J. T. Schwartz International School for Scientific Research on BioInformatics
and Computational Biology 2009, 2012, 2017

– The International Meeting of the Bioinformatics Italian Society, Udine, May
21-23, 2013.
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– NETTAB 2007 A Semantic Web for bioinformatics: goals, tools, systems,
applications. Network Tools and Applications in Biology Workshop. Pisa,
Italy June 12-15, 2007.

– Memorial Sloan-Kettering Cancer Center New York, 2008, Invited talk: Search
in Indexing in Graphs and Biological Networks.

– Gloria Coluzzi Lab, New York University, 2007, Invited talk: NetMatch for
Querying Biological Network.

– Bud Mishra Lab, New York University, 2007, Invited talk: GraphGrep and
NetMatch, Querying Biological Networks and Molecular Databases.

– Wyeth Research Lab, Catania, 2007, Invited talk: Querying and Indexing
Biological Networks and Molecular Databases.

– Bud Mishra Lab, New York University, 2006, Invited talk: Issues on Sear-
ching Structured Data.

– Wyeth Research Lab, Boston, 2006, Invited talk: Indexing Molecular Data-
bases.

– CIBCB04 IEEE Symposium on Computational Intelligence in Bioinformatics
and Computational Biology La Jolla, CA, USA, October 7 -8, 2004.

– ICPR 2002, IEEE International Conference on Pattern Recognition, Quebec,
Canada, August 11-15, 2002.

• Program committee member di conferenze internazionali

– IEEE International Conference on Data Mining, ICDM 2022, 2023.

– International Workshop on Computational Network Biology: Modeling, Ana-
lysis, and Control, CNB-MAC 2022, organized in conjunction with the ACM
Conference on Bioinformatics, Computational Biology, and Health Informa-
tics, ACM-BCB 2022.

– ACM Conference on Bioinformatics, Computational Biology, and Health In-
formatics, ACM-BCB 2023.

– International Conference on Computational Biology and Bioinformatics,
ICCBB 2021, 2022.

– International Conference on Bioinformatics, Biocomputational Systems and
Biotechnologies, BIOTECHNO 2021, 2022.

– International Conference on Practical Applications of Computational Biolo-
gy and Bioinformatics, PACBB 2020-2023.

– International Conference on Complex Networks and Their Applications,
CNA 2019-2023.

– International Workshop on Computational Network Biology: Modeling, Ana-
lysis, and Control, CNB-MAC 2019.
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– Graph-based Representations In Pattern Recognition, IAPR GbRPR 2017,
2023.

– ACM International Conference on Genetic and Evolutionary Computation
Conference, GECCO 2015.

– International Joint Conference on Knowledge Discovery, Knowledge Engi-
neering and Knowledge Management, KDIR 2014-2019.

– International Conference on Similarity Search and Applications, SISAP 2013,
2015, 2018.

– International Meeting on Computational Intelligence Methods for Bioinfor-
matics and Biostatistics, CIBB 2013, 2016-2023.

– International Conference on Pattern Recognition, ICPR 2010, 2018.

– International Workshop on Graph Data Management: Techniques and Ap-
plications, GDM 2010-2014.

– IAPR conference on Pattern Recognition in Bioinformatics, PRR 2010-2014.

– International Workshop on Data Mining in Bioinformatics, BIOKDD 2010-
2011.

– Conference on Database and Expert Systems Applications, DEXA 2010-2011.

– International Workshop on Graph Database, IWGD 2010.

– International Workshop Methods, tools and platforms for Personalized Me-
dicine in the Big Data Era, NETTAB 2009, 2013, 2017.

– European Conference on Evolutionary Computation, Machine Learning and
Data Mining in Computational Biology, EVOBIO 2005-2018.

– IEEE Symposium on Computational Intelligence in Bioinformatics and Com-
putational Biology, CIBCB 2004, 2019, 2022.

– International Workshop on Algorithmic Aspects of Wireless Sensor Net-
works, AlgoSensors 2004.

Premi e riconoscimenti nazionali e internazionali per
attività di ricerca
• Best paper Award: Luca Giudice, Claudia Mengoni, Rosalba Giugno, Simpa-

ti: Network-based System for Patients’ Classification Reveals Disease Speci-
fic Pathways Driven by Cohesive Communities. The Fourteenth Internatio-
nal Conference on Bioinformatics, Biocomputational Systems and Biotechno-
logies, BIOTECHNO, Venice, Italy (2022).

• Award Memory Usage Contest su Graph Matching Algorithms for Pattern
Search in Biological Databases, e Award Time Usage Contest su Graph Mat-
ching Algorithms for Pattern Search in Biological Databases, Vincenzo Bonnici,
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Rosalba Giugno, International Association of Pattern Recognition, ICPR, 24-28
August, Stockholm, Sweden (2014).

• Best Paper Award: Misael Mongiovı̀, Raffaele Di Natale, Rosalba Giugno, Al-
fredo Pulvirenti, Alfredo Ferro and Roded Sharan. A Set-cover-based Ap-
proach for Inexact Graph Matching. 8th Annual International Conference on
Computational Systems Bioinformatics, CSB2009, 10-12 August, Stanford Uni-
versity, USA (2009).

Didattica
1. Insegnamenti

Didattica svolta presso l’Università di Verona dal 2016 al 2023

• Laurea Magistrale in Medical Bioinformatics (insegnamento in inglese).
Accanto all’anno accademico viene indicata con la sigla VS la Valutazio-
ne dell’insegnamento da parte degli Studenti.

– MultiOmics Single cell Analysis (6 CFU) AA 2022-2023 (VS: N/A).

– Programming for bioinformatics (12 CFU) AA 2021-2022 (VS: 3,56/
4.00), 2022-2023 (VS:N/A).

– Programming laboratory for bioinformatics (12 CFU) AA 2017-2018
(VS:2,93/4.00), 2018-2019 (VS:2,91/4.00), 2019-2020 (VS:2,77 / 4.00),
2020 - 2021 (VS:3,33/4.00).

– Programming laboratory for bioinformatics (12 CFU) AA 2016-2017
(VS:2,96/4.00).

Dalle valutazioni studenti dell’insegnamento Programming laboratory
for bioinformatics negli anni accademici dal 2016-2017 al 2019-2020 era
emerso un pesante carico didattico e progettuale per circa 50% degli
studenti in classe su argomenti mai trattati nei corsi di laurea triennale
(compreso Bioinformatica) quali l’installazione di una serie di program-
mi con dipendenze, la programmazione per l’analisi di dati di sequen-
ziamento dal bulk al single cell. In commissione CPDS-AQ Medical
Bioinformatics non sono state riportate criticità sul corso e la docenza
a parte il pesante carico didattico percepito da una parte degli studenti
dovuto alla scarsa conoscenza di background. Per venire incontro al-
le esigenze degli studenti, dall’ AA 2021-2022 il carico didattico è stato
alleggerito con l’introduzione dell’ insegnamento di MultiOmics Single
cell Analysis erogato al secondo anno.

• Laurea in Bioinformatica

– Riconoscimento e recupero dell’informazione per bioinformatica (1
CFU) AA 2016-2017 (VS: 3,57/4.00).
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• Dottorato in Informatica

– Algorithms for Single cell data analysis (12 ore) AA 2021-2022 (VS:
N/A).

Didattica svolta presso l’Università di Catania dal 2003 al 2016 .

• Laurea in Informatica

– Analisi e gestione dei dati (9 CFU) AA 2013-2014.

– Bioinformatica, Analisi di reti biologiche (3 CFU) AA 2013-2014,2010-
2011, 2009-2010.

– Basi di Dati (9 CFU) AA 2011-2012, 2010-2011, 2009-2010, 2008-2009.

– Programmazione 2 (9 CFU) AA 2007-2008, 2006-2007, 2005-2006.

– Data Analysis and Management (6 CFU) AA 2007-2008.

– Algoritmi per la Bioinformatica (3 CFU) AA 2007-2008.

– Basi di Dati I (6 CFU) AA 2007-2008, 2006-2007, 2005-2006.

– Basi di Dati II (6 CFU) AA 2006-2007.

– Laboratorio di Informatica (3 CFU) AA 2004-2005.

• Corsi di Specializzazione mediche

– L’informatica per capire la genetica delle malattie (4 CFU); Corso di
Specializzazione Biochimica AA 2013-2014.

– BioInformatica (4 CFU), Corso di Specializzazione in Nefrologia AA
2013-2014.

• Laurea in Scienze politiche

– Informatica I (6 CFU) AA 2007-2008, 2006-2007, 2005-2006, 2004-2005,
2003-2004.

– Informatica II (6 CFU) AA 2007-2008, 2006-2007, 2005-2006, 2004-
2005, 2003-2004.

– ECDL AA 2007-2008, 2006-2007, 2005-2006, 2004-2005, 2003-2004.

• Laurea in Scienze e tecniche psicologiche

– Laboratorio di Rappresentazione della Conoscenza e Data Mining (3
CFU) AA 2005-2006, 2004-2005, 2003-2004.

• Laurea in Scienze dei beni culturali e amministrativi

– Informatica Avanzata (3 CFU) AA 2004-2005.

– Informatica II (3 CFU) AA 2003-2005.

• Master in Catastrofe in ambito agrario

– Informatica di Base AA 2004-2005, 2003-2004.

• Master in E-Business
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– Introduzione ai Database Relazionali AA 2003-2004, 2002-2003.

– Data Mining AA 2003-2004, 2002-2003.

• Master in Biologia computazionale

– Algoritmi e Tecniche Informatiche per la Gestione di Database Biolo-
gici AA 2002-2003.

2. Supervisione di studenti e ricercatori
Attività svolta presso l’Università di Verona dal 2016 al 2023

• Tutor di 4 post-doc.

• Tutor di 10 dottorandi in Informatica (6 in corso).

• Tutor di 38 tesisti della laurea magistrale in Medical Bioinformatics.

• Tutor accademico di 15 stage e tutor industriale di 19 stage.

Attività svolta presso l’Università di Catania dal 2003 al 2016

• Tutor di 4 dottorandi in Informatica.

• Tutor di 60 tesisti della laurea magistrale in Informatica.

Attività svolta presso la New York University dal 2000 al 2002

• Co-tutor di 2 studenti di Master in Computer Science.

3. Partecipazione a commissioni istituite per gli esami di profitto
Attività svolta presso l’Università di Verona dal 2016 al 2023

• Presidente di 2 commissioni di Laurea Magistrale in Medical Bioinfor-
matics.

• Membro di almeno 10 commissioni di Laurea Magistrale in Medical Bio-
informatics.

• Programming laboratory for Bionformatics e Programming for Bioin-
formatics (corsi fondamentali): 242 esami.

• MultiOmics Single cell Analysis (anno AA di attivazione 2022-2023, cor-
so a scelta): 10 esami.

Attività svolta presso l’Università di Catania dal 2003 al 2016

• Limitandosi ai soli insegnamenti fondamentali della laurea in Informa-
tica (12 insegnamenti, quali basi di dati e programmazione), stimando
in difetto 150 iscritti annuali, sono stati sostenuti più di 1800 esami.

Incarichi di insegnamento o di ricerca presso quali-
ficati atenei e istituti di ricerca esteri
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• Fellowship di Ricerca presso la New York University, NY, USA, J1 Visa, per lo
sviluppo di un algoritmo efficiente per la ricerca sui grafi, con il prof. Dennis
Shasha del gruppo di ricerca Database and Computational Biology e il prof.
Davi Geiger del gruppo di ricerca Graphics, Vision and User Interfaces, i cui
risultati sono stati presentati a conferenze internazionali tra cui ACM PODS
2002 e IEEE ICPR 2002 (da Luglio 2001 ad Agosto 2002).

• Fellowship di Ricerca presso l’Università del Maryland, USA, J1 VISA, con il
Prof. VS Subrahmanian per lo sviluppo di un modello di database temporali
e probabilistici, i cui risultati sono stati pubblicati in IEEE Trans. Knowl. Data
Eng. 2003 (da Gennaio 2001 a Giugno 2001).

• Fellowship di Ricerca presso la Cornell University, USA, con la Prof. Ronitt
Rubinfeld per lo sviluppo della tesi di Laurea in Scienze dell’informazione,
Università di Catania, sul controllo e correzione di programmi secondo la teo-
ria probabilistica di Manuel Blum (1 mese nel 1996 e 1997).

Pubblicazioni
• Pubblicazioni scientifiche selezionate ai fini della procedura valutativa

Le pubblicazioni da n.1 a n.7 e da n.9 a n.12 riportano il nome di RG come
ultimo nome o contrassegnato con * per indicare il suo ruolo come responsabile
scientifico del lavoro o tra i responsabili scientifici del lavoro. Le pubblicazioni
n.14 e n.15 presentano i nomi degli autori in ordine alfabetico.

1. Heer, M., Giudice, L., Mengoni, C., Giugno∗, R., Rico∗, D. Esearch3D:
Propagating gene expression in chromatin networks to illuminate acti-
ve enhancers. Nucleic Acids Research, Q1, IF = 19.160, H-index = 569
gkad229, 2023 DOI: 10.1093/nar/gkad229

2. Cancellieri, S., Zeng, J., Lin, L.Y., Tognon, M., Nguyen, M.A., Lin, J., Bom-
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