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RICERCA 

La mia ricerca si concentra sull’analisi di dati omici, con una solida esperienza nella genomica umana, 
sia mitocondriale sia nucleare. Lavoro in diversi ambiti, tra cui  biologia del cancro, microbiologia e la 
genomica delle piante.  

DIDATTICA 
 
•Principi di Bioinformatica, Laurea triennale in Scienze Biologiche, 3 CFUs | bioinformatica |italiano 
(syllabus). 
•Laboratory of Advanced Bioinformatics for Omics Sciences (syllabus), Master’s Degree in Molecular 
Biology and Genetics, Molecular and Digital Biology curriculum, 3 CFUs | omics data analyses | 
English (syllabus).  
 
Assegno di ricerca                        10/2021-09/2022 
Dipartimento di Biologia, Università di Pisa 
 
• Svolte analisi di network per predizione di livelli di metaboliti in esseri umani e piante, integrando 
dati di espressione (GTEX) e dati di metabolomica (CCLE, NCI60, PubChem). 
• Svolte meta-analisi di dati da microarray (Genevestigator) per identificare profili di espressione 
genica indotti da ipossia in Arabidopsis thaliana. 
 
Assegno di ricerca  ​             04/2020-09/2021 
P-CARE Project, Dipartimento di Scienze della Vita (DSV), Università di Trieste 
 
 • Elaborazione, analisi e interpretazione di dati di RNAseq bulk e WES (Whole Exome Sequencing) 
da tumori umani e modelli organoidi non tumorali (carcinoma mammario). 
• Integrazione di dati ChIPseq, RNAseq e DamIDseq (GEO) in Drosophila melanogaster. 
• Elaborazione, analisi e interpretazione di dati RNAseq bulk da pazienti con Alzheimer (AD 
Knowledge Portal) per la caratterizzazione della firma di espressione genica PIN1/HP1a. 
 
Collaborazione professionale                01-03/2020 
Dipartimento di Scienze della Vita (DSV), Università di Trieste 
 
• Analizzato e sintetizzato la letteratura più recente sull’omeostasi degli R-loop in linee cellulari 
tumorali umane, producendo un report completo. 
 
Borsa di studio   ​                      08-12/2019 
Laboratorio Nazionale Consorzio per le Biotecnologie (LNCIB), Trieste 
 
• Raccolta e analisi di dati RNAseq bulk e WES da tumori umani disponibili nel database TCGA. 
 
Borsa di studio                   07/2017-07/2019 
PRECANMED, Laboratorio Nazionale Consorzio per le Biotecnologie (LNCIB), Trieste 
 
• Analizzato e sintetizzato la letteratura più recente sui modelli organoidi umani. 
• Elaborato, analizzato e interpretato dati di RNA-seq bulk e WES da organoidi tumorali e tessuti 
umani non tumorali (tumori al polmone e al colon). 

https://unipv.coursecatalogue.cineca.it/insegnamenti/2024/19418/2014/9999/10062?coorte=2022&schemaid=16004
https://unipv.coursecatalogue.cineca.it/insegnamenti/2023/20021/2022/2/10069?coorte=2022&schemaid=14564


• Eseguita la mappatura genomica su larga scala degli R-loop, noti fattori di instabilità genomica, 
tramite l’integrazione di dati DRIPseq e RNAseq bulk da linee cellulari di sarcoma e carcinoma 
mammario. 
• Collaborazione attiva con ricercatori di laboratorio per integrare approcci computazionali e 
sperimentali. 
 
Bioinformatico         ​             10/2016-06/2017 
ITB-CNR, Bari 
 
• Condotta analisi di dati metagenomici e classificazione tassonomica di comunità microbiche 
all’interno di campioni di radio-traccianti PET, prodotti in situ in ambienti ospedalieri. 
 
Bioinformatician                                 07-08/2016 
IBBE-CNR, Bari 
 
• Applicati metodi bioinformatici e statistici per identificare interazioni tra varianti nucleari e 
mitocondriali in pazienti oncologici (TCGA) e individui sani (1000 Genomes) utilizzando dati WES. 
 
Bioinformatician                        07/2016-05/2022 
BROWSER SRL (Spin-off, University of Bari) Co-Founder 
 
• Condotte analisi di dati multi-omici su dataset da sequenziamento NGS e da banche dati pubbliche. 
• Progettazione e implementazione di pipeline per l’elaborazione di dati bioinformatici. 
• Soluzioni per clienti e reportistica, inclusa la generazione di offerte, valutazione dei costi e stima dei 
tempi di servizio. 
  
 
EDUCATION 

 
PhD in Bioinformatics                         2012/2015 
Università  del Sannio, Benevento 
•Tesi: Mitochondrial mutations in human diseases: functional annotation, prioritization and 
associations with nuclear mutations. 
• Progettato, sviluppato e validato un protocollo basato sulla filogenetica per la prioritizzazione di 
mutazioni mitocondriali umane clinicamente rilevanti, utilizzando dati WES provenienti da 1000 
Genomes, TCGA, dbGAP. 
 
Master in Biological Sciences         2009/2010 
Università di Bari 
• Tesi: Studi di variabilità e stime di selezione per i geni mitocondriali ATP6, CYB e ND5. 
 
SKILLS 

 
•Disegno sperimentale e analisi bioinformatiche dati NGS ( i.e. WES, WGS, bulk RNA-, 
ChIP-,DamID-, DRIP-seq). 
•Linguaggi di programmazione: Python, R, Bash. 
•Sistemi operativi: Unix/Linux, macOS, Windows. 
•Workflow management e riproducibilità: nextflow, nf-core, Bioconda, Docker. 
•High-Performance Computing: SLURM, OpenPBS (Leonardo, Marconi, Galileo–CINECA, 
ReCaS-Bari–INFN). 
•Cloud Computing: Google Cloud, IBM Cloud. 
•Version control e documentazione: Git, GitHub, Jupyter, R markdown. 
•Applicazioni desktop: Microsoft Office suite, Lyx. 
 
 
DOMANDE FINANZIAMENTI 

                 
Candidato idoneo a bando di ricerca – 06/2019 



Dipartimento di Bioscienze, Biotecnologie e Biofarmaceutica, Università degli Studi di Bari 
Autore della proposta di progetto: "Identificazione di reti di varianti mito-nucleari in pazienti affetti da 
malattie neurodegenerative attraverso l’applicazione del machine learning a dati omici", selezionata 
nell’ambito del bando Research for Innovation – REFIN (refin.regione.puglia.it). 
 
 
SEMINARI 

 
• “Analysis of human mitochondrial mutations leveraging NGS data” – April 5, 2017, Laboratorio 
Nazionale CIB, Trieste. 
•“A bioinformatics approach for the prioritization of disease candidate human mtDNA mutations” – 
BiP-Day 2014, Second Bioinformatics Day, Bari. 
 
APPARTENENZA A GRUPPI E ASSOCIAZIONI 

 
• Membro di Mitochondrial Disease Sequence Data Resource (MSeqDR) Consortium. 
• Membro della Società Italiana di Bioinformatica (BITS). 
 
PARTECIPAZIONE A CONFERENZE 

 
•28/10/24 - 01/11/24: Nextflow Summit e nf-core Hackathon, Sequera, Barcelona. ​
•27/06/24 - 27/06/24: Google Cloud Summit, Google, Milano​
•12/06/24 - 14/06/24: 20th Annual Meeting of the Bioinformatics Italian Society, BITS Bioinformatics 
Italian Society, Trento.​
•16/10/23 - 20/10/23: Nextflow Summit e nf-core Hackathon, Sequera, Barcelona. 

​ ​ ​ ​ ​ ​ ​  

Il sottoscritto, consapevole che – ai sensi dell’art. 76 del D.P.R. 445/2000 – le dichiarazioni mendaci, la 
falsità negli atti e l’uso di atti falsi sono puniti ai sensi del codice penale e delle leggi speciali, dichiara 
che le informazioni rispondono a verità.​
 Il sottoscritto dichiara di aver ricevuto l’informativa sul trattamento dei dati personali, pubblicata al 
seguente link: https://privacy.unipv.it.​
 Il sottoscritto è consapevole che il presente documento potrebbe essere oggetto di pubblicazione per 
finalità di trasparenza sul sito web dell’Università degli Studi di Pavia.  

 

Pavia, 07/05/2025​  ​     

Mariangela Santorsola​  
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