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ATTIVITA DIDATTICA

ATTIVITA DI TUTORATO DEGLI STUDENTI DI CORSI DI LAUREA E DI LAUREA MAGISTRALE E DI TUTORATO
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determining regions in antibodies.
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(Tehran) dal 14-19 Gennaio 2017. Principali attivita' svolte: Seminari teorici e attivita pratiche
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Goldberg T, Hamp T, Richter L, Salamov A, Gabaldon T, Marcet-Houben M, Supek F, Gong Q, Ning W,
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Vucetic S, Wang Z, Sternberg MJ, Wass MN, Huntley RP, Martin MJ, O'Donovan C, Robinson PN, Moreau
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Friedberg |, Radivojac P. An expanded evaluation of protein function prediction methods shows an
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BOOK CHAPTERS
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Durairaj L, Alexander LT, Studer G, Tauriello G, Guarnetti Prandi |, Lepore R, Chillemi G, Schwede T.
From Genomes to Variant Interpretations Through Protein Structures. SpringerBriefs in Applied
Sciences and Technology, 2023, pp. 41-50. doi: 10.1007/978-3-031-30691-4_6.

Studer G, Tauriello G, Bienert S, Waterhouse AM, Bertoni M, Bordoli L, Schwede T, Lepore R*. Modeling
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2019;1851:301-316. doi: 10.1007/978-1-4939-8736-8_17.



FINANZIAMENTI PER ATTIVITA’ DI RICERCA

Finanziamento per progetto di ricerca (ID: 1JC2019-040617-1, €93K) Ministerio De Ciencia e Innovacion
(Spain) bando di concorso nazionale Juan de la Cierva 2019. Titolo del Progetto: “Computational
identification of bona fide immunogenic neoantigens for personalized cancer therapy”, presso il Barcelona
Supercomputing Center (BSC - Barcelona, Spain).

Borsa di studio post-doc per ricerche all'estero. Istituto Pasteur Italia - Fondazione Cenci Bolognetti, bando
di concorso nazionale 2016. Laboratorio estero ospitante: Prof. Torsten Schwede, Biozentrum University
of Basel & SIB Swiss Institute of Bioinformatics (Basel, Switzerland). Titolo del Progetto: Development of
a computational method for predicting antibody-antigen complexes starting from the amino acid sequences
of the binding partners.

ECCB 2016 (15th European Conference on Computational Biology) Travel Fellowship by International
Society for Computational Biology (ISCB).

ORGANIZZAZIONE, DIREZIONE E COORDINAMENTO DI CENTRI O GRUPPI DI RICERCA NAZIONALI E
INTERNAZIONALI O PARTECIPAZIONE AGLI STESSI

Partecipazione alle attivita di ricerca presso il Department of Biomedicine DBM dell'Universita di Basilea
(Basilea, Svizzera), Molecular Immune Regulation group, in qualita di Project Leader. Le attivita
comprendono lo sviluppo ed utilizzo di tecniche integrate per l’ingegnerizzazione, lo studio
dell'espressione, interazione e funzione di varianti proteiche, marcatori cellulari delle cellule staminali
ematopoietiche (HSC), e del loro impatto sulle interazioni molecolari legati alla funzione, e sviluppo del
fenotipo ematopoietico. Si studia inoltre Linterazione molecolare delle varianti ed il loro
riconoscimento da parte di molecole di interesse terapeutico, in particolare di anticorpi monoclonali e
di cellule T con recettore chimerico per l'antigene (CAR-T). dal 03-2020 a oggi.

Partecipazione alle attivita’' di un gruppo di ricerca presso presso il Barcelona Supercomputing Center
BSC (Barcelona, Spain) Computational Biology Life Sciences Group (responsabile del gruppo di ricerca
Alfonso Valencia), in qualita di ricercatore, nell’ambito di una collaborazione internazionale con
Department of Biostatistics and Health Informatics e Department of Basic and Clinical Neuroscience
(King's College London) per l'applicazione di metodi di machine-learning e teoria dei grafi per lo studio
delle interazioni tra fattori genetici e fenotipo allo scopo di studiare i meccanismi molecolari legati a
malattie. dal 01-12-2020 al 30-06-2021

Partecipazione e coordinazione del gruppo di lavoro nellambito della collaborazione internazionale
“Critical Assessment of protein structure prediction, CASP14” per la valutazione dei metodi
computazionali per la predizione della struttura delle proteine. Principali attivita': coordinazione del
gruppo di lavoro per la valutazione della qualita delle predizioni computazionali nella categoria
“Contact and Distance prediction”. dal 01-09-2020 al 01-09-2021

Partecipazione alle attivita’ di ricerca del Computational Biology Life Sciences Group (responsabile del
gruppo di ricerca Alfonso Valencia), presso il Barcelona Supercomputing Center BSC (Barcelona, Spain)
in qualita di ricercatore, nel contesto del consorzio CBIG costituito dagli istituti di ricerca IRTA-CReSA
(Barcelona, Spain), BSC (Barcelona, Spain), IrsiCaixa (Barcelona, Spain). Progetto di ricerca: “Fostering
prophylactic and therapeutic strategies to fight the SARS-CoV-2 pandemic - Increasing preparedness to
face further human CoV diseases”, finanziato da GRIFOLS S.A. dal 01-04-2020 al 28-02-2021
Partecipazione e coordinazione del gruppo di lavoro del Computational Biology Life Sciences Group
(responsabile del gruppo di ricerca Alfonso Valencia), presso il Barcelona Supercomputing Center BSC
(Barcelona, Spain) nel contesto del consorzio internazionale EXaSCale smArt pLatform Against
paThogEns for Corona Virus (EXSCALATE4CoV - grant agreement N. 101003551), finanziato nell’ambito
del programma European Union's Horizon 2020 Research and Innovation Programme: H2020-SC1-PHE-
CORONAVIRUS-2020: Advancing knowledge for the clinical and public health response to the 2019-nCoV
epidemic. dal 01-04-2020 al 28-02-2021

Partecipazione alle attivita’ di ricerca del Computational Biology Life Sciences Group (responsabile del
gruppo di ricerca Alfonso Valencia), presso il Barcelona Supercomputing Center BSC (Barcelona, Spain)
nel contesto di una collaborazione internazionale promossa dalla European Society for Medical Oncology
(ESMO), in qualita di ricercatore. Lo studio ha coinvolto la revisione sistematica di evidenze scientifiche
e cliniche e la formulazione di linee guida nellambito della ricerca dei neo-antigeni in cancro e loro
utilizzo come bersaglio dello sviluppo di vaccini terapeutici e approcci immunoterapici mirati. dal 01-
05-2019 al 01-08-2020

Responsabile scientifico del progetto di ricerca (ID: 1JC2019-040617-1, €93K) finanziato da Ministerio De
Ciencia e Innovacion (Spain) nell’ambito del bando di concorso nazionale Juan de la Cierva 2019. Titolo
del Progetto: “Computational identification of bona fide immunogenic neoantigens for personalized




cancer therapy”, presso il Barcelona Supercomputing Center (BSC - Barcelona, Spain). dal 01-01-2020 al
28-02-2021

- Partecipazione e coordinazione del gruppo di lavoro del Computational Biology Life Sciences Group
(responsabile del gruppo di ricerca Alfonso Valencia), presso il Barcelona Supercomputing Center BSC
(Barcelona, Spain) nell’ambito di una collaborazione con il dipartimento di Fisica, Sapienza Universita’
di Roma, in qualita di ricercatore e coordinatore. Oggetto di studio sono le regioni molecolari
determinanti la complementarita degli anticorpi (CDR) e regioni di interfaccia anticorpo-antigene
attraverso lo sviluppo di nuovi descrittori molecolari di superficie. dal 01-09-2018 al 01-09-2020

- Partecipazione e coordinazione del gruppo di lavoro del Computational Structural Biology Group
(responsabile del gruppo di ricerca Prof. Torsten Schwede), presso il dipartimento Biozentrum
(University di Basilea, Svizzera) come membro dell’assessment team nell'ambito della collaborazione
internazionale “Critical Assessment of protein structure prediction, CASP13” per la valutazione dei
metodi computazionali per la predizione della struttura delle proteine. Principali attivita': valutazione
della qualita’ dei modelli tridimensionali nella categoria “Biological Relevance”. dal 01-09-2018 al 01-
09-2019

- Partecipazione alle attivita’ di un gruppo di ricerca nell’ambito di una collaborazione con il dipartimento
di Biologia e Biotecnologie Charles Darwin, Sapienza Universita’ di Roma, per lo studio dei meccanismi
molecolari e dei processi coinvolti nello sviluppo dell’ipocotile in Arabidopsis attraverso analisi di dati
di trascrittoma mediante RNA-seq. dal 01-09-2016 al 30-08-2018

- Responsabile del progetto di ricerca finanziato da Istituto Pasteur Italia - Fondazione Cenci Bolognetti,
bando di concorso 2016 per l'assegnazione di borse di studio post-doc per ricerche all'estero. Laboratorio
estero ospitante: Prof. Torsten Schwede, Biozentrum University of Basel & SIB Swiss Institute of
Bioinformatics (Basel, Switzerland). Titolo del Progetto: Development of a computational method for
predicting antibody-antigen complexes starting from the amino acid sequences of the binding partners.
dal 01-10-2016 al 31-03-2017

- Partecipazione alle attivita' di ricerca del Biocomputing Group (Responsabile del gruppo Prof. Anna
Tramontano) presso il Dipartimento di Fisica della Sapienza Universita’ di Roma nellambito della
collaborazione internazionale “Critical Assessment of protein Function Annotation algorithms (CAFA)”
dove ho partecipato come membro dell’assessment team. dal 01-09-2014 al 01-01-2016.

- Partecipazione alle attivita' di ricerca del Biocomputing Group (Responsabile del gruppo Prof. Anna
Tramontano) presso il Dipartimento di Fisica della Sapienza Universita’ di Roma, in qualita’ di studente
PhD, nell'ambito del progetto "Computational analysis of the human genome” finanziato da King Abdullah
University of Science and Technology KAUST (KUK-11-012-43). dal 01-01-2012 al 30-09-2016.

- Partecipazione alle attivita' di ricerca del Biocomputing Group (Responsabile del gruppo Prof. Anna
Tramontano) presso il Dipartimento di Fisica della Sapienza Universita’ di Roma, in qualita di studente
post-laurea, nellambito del progetto "Rational approach to the specific inhibition of Plasmodium
Falciparum and Schistosoma Mansoni” finanziato da Fondazione Roma. dal 01-09-2011 al 01-01-2013.

TITOLARITA DI BREVETTI

1. Brevetto W0/2024/008910. Titolo: Antibodies Targeting CD117. Inventori: Urlinger S, Camus A,
Lepore R, Sinopoli A, Wiederkehr A, Wellinger L, Garcia PL, Ten BE, Hug M.

2. Brevetto W0/2023/012367. Titolo: Discernible Cell Surface Protein Variants for Use in Cell Therapy.
Inventori: Lepore R, Jeker L, Urlinger S, Landmann E, Sinopoli A, Wiederkehr A, Devaux A, Camus A,
Haydn A, Matter-Marone R.

3. Brevetto W0/2023/111311. Titolo: Discernible Cell Surface Protein Variants of Cd117 for Use in Cell
Therapy. Inventori: Urlinger S, Lepore R, Jeker L, Wiederkehr A, Sinopoli A, Camus A, Wellinger L,
Matter-Marone, R.

4, Brevetto W0/2023/118608. Titolo: Discernible Cell Surface Protein Variants of Cd45 for Use in Cell
Therapy. Inventori: Urlinger S, Jeker L, Lepore R, Matter-Marone R, Camus A, Sinopoli A, Durzynska I,
Haydn A, Devaux A, Garaude S.

5. Brevetto WO/2018/083071. Titolo: Immunologically Discernible Cell Surface Variants for Use in Cell
Therapy. Inventori: Jeker L, Kornete M, Bordoli Schwede L, Schwede T, Lepore R, Matter-Marone R,
Recher M.




PREMI E RICONOSCIMENTI NAZIONALI E INTERNAZIONALI PER ATTIVITA DI RICERCA

STS Award 2024. Conferito da Swiss Transplantation Society per ’attivita’ di ricerca oggetto dell’articolo
“Epitope-engineered human hematopoietic stem cells are shielded from CD123-targeted
immunotherapy” (J Exp Med. 2023 Dec 4;220(12):e20231235). 09/01/2024.

PARTECIPAZIONE IN QUALITA DI RELATORE A CONGRESSI E CONVEGNI DI INTERESSE INTERNAZIONALE

Relatore al convegno internazionale "Community Workshop on Computational Structural Biology
2018", 18-20 Ottobre 2018, Basilea (Svizzera).

Relatore al congresso internazionale "Critical Assessment of Protein Structure Prediction” CASP13
(Riviera Maya, Mexico, 1-4 Dicembre, 2018).

Relatore a International Winter School of Molecular Medicine presso Sapienza Universita di Roma,
Dicembre 16-20 2019 . Titolo del seminario "Cancer neoantigens: finding a needle in a mutational
haystack for personalised medicine”.

Relatore al congresso internazionale "Critical Assessment of Protein Structure Prediction™ CASP14
(Virtual Conference, 30 Novembre - 4 Dicembre, 2020).

ATTIVITA GESTIONALI, ORGANIZZATIVE E DI SERVIZIO

INCARICHI DI GESTIONE E AD IMPEGNI ASSUNTI IN ORGANI COLLEGIALI E COMMISSIONI, PRESSO RILEVANTI
ENTI PUBBLICI E PRIVATI E ORGANIZZAZIONI SCIENTIFICHE E CULTURALI, OVVERO PRESSO L’ATENEO O
ALTRI ATENEI

Membro del comitato locale di organizzazione del congresso internazionale di presentazione dei
risultatidel "Critical Assessment of Protein Structure Prediction” CASP12 (Gaeta, Italia, 10-13 Dicembre
2016).

Membro del comitato organizzativo del convegno "An Enchanting Journey across the Boundaries of
Computational Biology” in memoria di Anna Tramontano. 14 Luglio 2017, Roma. Organizzazione:
Sapienza Universita di Roma, Dipartimento di Fisica, in collaborazione con Istituto Pasteur - Fondazione
Cenci Bolognetti.

Membro del comitato organizzativo del convegno internazionale "[BC]2 Basel Computational Biology
Conference”, 12-15 Settembre 2017 (Basel, CH) - SIB Swiss Institute of Bioinformatics and Biozentrum
University of Basel.

Membro del comitato scientifico di organizzazione e relatore al convegno internazionale "Community
Workshop on Computational Structural Biology 2018, 18-20 Ottobre 2018, Basilea (Svizzera).
Programma: Symposium on Computational Structural Biology - 25 years of SWISS-MODEL.18/10/2023;
Workshop on Critical Assessment of Structure Prediction Techniques (CASP13, CAPRI, CAMEO). 19-
20/10/2023; ELIXIR 3D Bioinformatics Community Workshop. 19/10/2023;

Partecipazione come membro dell'assessment team e relatore al congresso internazionale "Critical
Assessment of Protein Structure Prediction” CASP13 (Riviera Maya, Mexico, 1-4 Dicembre, 2018).
Categoria di assessment: Biological Relevance of models.

Consulente scientifico per Molecular Discovery Ltd. (London, UK) nellambito del progetto di ricerca
"BioGPS for hazard assessment” finanziato da Nestle Research (Lausanne, CH). Il progetto di ricerca
aveva lo scopo di valutare il rischio tossicologico di composti chimici utilizzati nel food packaging
mediante metodi computazionali, chemioinformatica e machine learning. dal 01-06-2015 al 01-11-2018

Partecipazione come membro dell'assessment team e relatore al congresso internazionale "Critical
Assessment of Protein Structure Prediction” CASP14 (Virtual Conference, 30 Novembre - 4 Dicembre,
2020). Categoria di assessment: Contact and distance prediction.

Membro del comitato di valutazione per ’assegnazione di borse post-dottorato nell’ambito del
programma STARS: SupercompuTing And Related applicationS Fellows Programme coordinato dal
Barcelona Supercomputing Center (BSC) nell’ambito dell’ iniziativa COFUND Marie Sklodowska Curie
Actions del Programma Horizon 2020, GA 754433. Anno 2020.




Co-fondatore scientifico di Cimeio Therapeutics, una spin-off dell'Universita di Basilea con sedi a
Basilea (CH) e Boston (MA), dedicata all’applicazione di una nuova tecnologia di ingegnerizzazione delle
interazioni-anticorpo antigene per lo sviluppo di approcci innovativi nel campo della terapia cellulare e
immunoterapia. dal 17-07-2020 a oggi.

Expert Evaluator presso la Commissione Europea per collaborare nella valutazione delle domande di
finanziamento per progetti di ricerca nell'ambito del Research and innovation programme Horizon dal
01-07-2020 a oggi.

Data [ 20/01/2024 Luogo | Basilea, Svizzera




