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Formazione: 
 
2002-2005 Università di Roma “La Sapienza”: Dottore di Ricerca in Biologia Umana: Basi cellulari              
e molecolari. 
1996-2002 Università di Roma “La Sapienza” Laurea in Scienze Biologiche, indirizzo           
Bio-molecolare con la votazione di 110/110 cum laude 
 
Esperienze lavorative nell’ambito della ricerca scientifica: 
 
2013-oggi: Dal 2013 sono titolare di finanziamenti autonomi e coordino un gruppo di ricerca come               
PI. In questo periodo le mie ricerche si sono concentrate sulle funzioni nucleari dei piccoli RNA                
legati a proteine AGO, e sul ruolo delle proteine AGO nella tumorigenesi. Mi sono inoltre occupato                
di trascrittomica e metagenomica in collaborazione con il gruppo della Prof Laura Stronati             
(Sapienza Università di Roma). 
Attualmente nel mio gruppo lavorano due RTD di tipo A, due assegnisti di ricerca e un dottorando. 
I progetti attualmente in corso nel mio laboratorio sono: 

● Studio di modifiche epitrascrittomiche nei microRNA di mammifero (Finanziato da          
Sapienza, Università di Roma; AIRC MFAG pending) 

● La regolazione dell’ RNA non codificante TERC da parte delle proteine AGO e di piccoli               
RNA (Finanziato da Sapienza Università di Roma) 

● Studio del meccanismo tramite il quale SWI/SNF regola l’ attività trascrizionale di YAP/TAZ             
(finanziato da un PRIN 2017 linea “giovani” di cui sono coordinatore nazionale) 

2009-2012. Ricercatore a tempo indeterminato presso l’ università di Roma “La Sapienza”. In             
questo periodo, all’ interno del gruppo del Prof Giuseppe Macino, ho focalizzato la mia attenzione               
sul ruolo dei microRNA nelle leucemie linfoidi e nella attivazione dei linfociti T.  
 



2006-2008 Post-doc nel laboratorio del Prof Giuseppe Macino, ho messo a punto uno dei primi               
approcci per la quantificazione di microRNA tramite qPCR e ho sfruttato questo metodo per              
caratterizzare il profilo di espressione dei microRNA in Leucemia Linfocitica Cronica. 
2002-2005 Durante il Dottorato di Ricerca ho studiato il ruolo della PKC nella trasduzione del               
segnale luminoso nell’ organismo modello Neurospora crassa. Inoltre ho trascorso un periodo            
presso presso il laboratorio del Prof Thomas Tuschl (Rockefeller University, NY, USA) per             
apprendere la tecnica del clonaggio e sequenziamento dei microRNA. 
 
Competenze tecniche:  
 
Biologia Molecolare: Northern Blot, Southern Blot, Western blot, protein immunoprecipitation,          
PCR, qRT-PCR, clonaggio molecolare, microarray, Small RNA library cloning, colture cellulari di            
mammifero, espressione e purificazione di proteine ricombinanti, genome editing tramite Zinc           
finger nucleases o CRISPR Cas9, uso di vettori lentivirali. 
Bioinformatica: Ottima conoscenza del sistema operativo LINUX. Scripting in Perl, python e            
bash. Uso di database (ENSEMBL, Gencode, Pubmed, SRA, GEO).Uso del software statistico R             
(affymetrix microarray analysis(limma, oligo), Deseq2, CummeRbund, several BioconductoR        
packages). Allineamento e analisi di dati di NGS (RNA-seq, ChIP-seq, Drop-seq, CLIP-seq) con i              
seguenti software: Bowtie1/2, Hisat2, MACS2, CuffLinks, bedtools, samtools, NGSplot. Analisi          
metagenomiche (Qiime2, metaphlan2, HUMAnN pipeline). 
 
Finanziamenti ottenuti: 
 

● PRIN 2017 Linea B: “SWI/SNF as a candidate modulator of YAP/TAZ transcriptional            
activity: implications for tumorigenesis and tissue regeneration” Coordinatore Nazionale         
(531.665 Eur, di cui 273.000 Eur per l’ unità da me guidata, 2019-21) 

● CNR-MIUR Progetto bandiera epigenomica EPIGEN: “Funzione epigenomica dei complessi         
AGO2-SWI/SNF in linee cellulari umane” (270.000 Eur, 2013-18)  

● Progetti di Ateneo 2017: “The role of AGO2 in telomere maintenance in human cells”,              
(31.800 Eur, 2018-20) 

● Progetti di Ateneo 2018: “Characterization of the 5mC profile of miRNAs in human cell lines               
and primary cells from healthy donors and Multiple Sclerosis patients”, (10.000 Eur,            
2019-21) 

 
Collaborazioni: 
 
Prof Salvatore Cucchiara, Sapienza Università di Roma, Italia. Analisi metagenomica del           
microbiota intestinale in pazienti pediatrici. 
Dr.ssa Tiziana Bonaldi, IEO Milano, Italia. Caratterizzazione tramite spettrometria di massa dei            
complessi proteici contenenti AGO2. 
Prof. Justin Stebbing, Imperial College London, UK. Interazione funzionale tra AGO2 e TP53. 
Prof. Nikolaus Rajewsky, MDC, Berlin, Germany. Caratterizzazione di piccoli RNA derivanti da            
TSS and TTS sRNAs. Caratterizzazione di cellule HeLaS3 AGO2 KO tramite scRNA-seq. 
Prof.ssa Daniela Taverna, università di Torino, Italia. Caratterizzazione del ruolo di AGO2 nel             
mantenimento dei telomeri in cellule umane. 
Prof Luca Azzolin, Università di Padova, Italia. Meccanismo molecolare di regolazione di YAP/TAZ             
da parte di SWI/SNF 



Prof Michele Zampieri, Sapienza Università di Roma, Italy. Studio del profilo della 5mC in              
microRNA 
 
Attività in qualità di “reviewer” 
 
Peer reviewer per varie riviste scientifiche internazionali tra cui: BMC Cancer; FASEB Journal;             
FEBS Journal; Genes, Chromosomes & Cancer; Journal of Translational Medicine; Oncogene;           
Scientific Reports 
Revisore di progetti di ricerca per: MIUR (SIR 2015); The Innovational Research Incentives             
Scheme Vici (2019) 
 
Esperienze all’ estero: 
 
2000: Erasmus a Gent, Belgium. 
2005: Visiting student at Rockefeller University, New York NY, USA. 
 
Lingue: 
 
Italiano madrelingua 
Lingua inglese scritta e parlata (B2/C1). 
 
Didattica: 
 
Incarichi di didattica frontale: 
2008-2019: Titolare del Modulo di Biologia (5 CFU),Corso Integrato di Biologia e Genetica, Corso              
di Laurea a ciclo unico in Medicina e Chirurgia (canale B)  Sapienza Università di Roma 
2008-2017: Titolare del Modulo di Biologia e Genetica (3 CFU), Corso Integrato “Basi molecolari e               
cellulari della vita”, Corso di Laurea in Tecniche Ortopediche, sede di Latina Sapienza Università di               
Roma 
2016-2017: Corso di Biologia (3 CFU), Corso di Laurea in Biotecnologie, Sapienza Università di              
Roma 
2017-2019: Cell Biology I (6 CFU), Bachelor's Degree in Bioinformatics (English course), Sapienza             
Università di Roma 
2019-2020: Cell Biology I (6 CFU) and Cell Biology II (4 CFU), Bachelor's Degree in Bioinformatics                
(English course), Sapienza Università di Roma 
 
Compiti gestionali e organizzativi relativi alla didattica: 
2008-oggi: Membro del collegio dei docenti del dottorato in Biologia Umana e Genetica             
(2008-2013) e del Dottorato in Biologia Umana e Genetica Medica (2014-oggi) presso l’Università             
La Sapienza di Roma 
2015-2019: Membro della Commissione Tecnico Pedagogica del Corso di Laurea a ciclo unico in              
Medicina e Chirurgia (canale B) 
2018-oggi: membro della Commissione gestione Assicurazione Qualità del corso di Laurea           
“Bioinformatics”  
Ho supervisionato circa 15 studenti durante il tirocinio di tesi e sono stato tutor di 5 dottorandi. Ho                  
supervisionato l’attività di 4 assegnisti di ricerca reclutati su miei finanziamenti. 



 
 
Congress participation as Invited Speaker: 
 

● Genetics and Behavior Evolution. At Genetics School in Cortona, Italy. "Neurospora crassa:            
a Model Organism to Study the Molecular Bases of Chronobiology". 2007. 

● 4th international CLL Workshop. Salzburg, Austria. “MicroRNAs in the pathogeny of CLL”.            
17th may 2008 

● Institute for Research in Biomedicine Bellinzona, Switzerland. "The role of miRNAs in            
lymphocyte Biology". May, 29th 2008. 

● MACS Symposium MicroRNA in physiology and disease Bologna, Italy. "miR-21 and           
miR-146a: regulators of lymphocyte biology". December, 1st 2009 

● BIOMARKERS IN RHEUMATOLOGY Rome, Italy "miRNAs in Rheumatoid Arthritis: facts          
and speculations", December 16-17 2011. 

● 1st Workshop microRNAs and Immune System, Desenzano del Garda, ItalY.          
"High-throughput Biochemical Target Investigation Unveils a Novel Function of miR-21 as a            
Negative Modulator of Signal Transduction in T-lymphocytes" July, 9th-10th 2012 

● EPIGEN & BLUEPRINT joint symposium: Exploring the Epigenome in Health and Disease.            
Rome, Italy. AGO2 and SWI/SNF cooperate to determine nucleosome 

● occupancy at human TSS. October, 1st 2014. 
● RNA day 2015: The multi-faceted non coding RNA landscape. Rome, Italy “RNAi            

components cooperate with SWI/SNF chromatin remodeling complex to determine         
nucleosome occupancy at human TSS” September, 7-8 2015 

● Forum SIGENP Young Researchers, Rome, Italy. Bioinformatics in Biomedical Research.          
March, 16th 2018 

 
Dati Bibliometrici (scopus): 
 
Pubblicazioni: 26 
Citazioni: 3815 
H-index: 16 
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PMID: 31320306. 
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Jul;23(7):327-333. doi:10.1089/omi.2019.0073. Epub 2019 Jun 12. PubMed PMID:        
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7. PubMed PMID: 31014212; PubMed Central PMCID: PMC6592256. 
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doi: 10.15252/embr.201845969. Epub 2018 Dec 27. PubMed PMID: 30591524; PubMed          
Central PMCID: PMC6362350. 
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29854718; PubMed Central PMCID: PMC5944193. 
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13. Carissimi C, Laudadio I, Cipolletta E, Gioiosa S, Mihailovich M, Bonaldi T,Macino G, Fulci              
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