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Attivita Didattica

» Dipartimento di Scienze del Farmaco, Universita di Catania, Italia.

o 2009-ad oggi: Professore del corso di Informatica per il CALM in Chimica e
Tecnologie [1Farmaceutiche.

o 2012-ad oggi: Professore del corso di Informatica per il CdL in Scienze
Erboristiche e dei prodotti nutraceutici.

o 2012—ad oggi: Professore del corso di Informatica per la Scuola di
Specializzazione in Farmacia Ospedaliera.

o 2006-2010: Professore del corso di Matematica.

* Dipartimento di Scienze Chirurgiche, Trapianti d’Organo e Tecnologie Avanzate,
Universita di [1Catania, Italia. [

o 2012-ad oggi: Professore del corso di Informatica per la Scuola di
Specializzazione in Patologia Clinica.

» Dipartimento di Matematica e Informatica, Universita di Catania, Italia;

o 17 Novembre 2003 - 17 Febbraio 2004: Contratto di collaborazione esterna
per il miglioramento dell’attivit a formativa di servizi di didattica integrativa nel
Corso di Laurea in Informatica. Corso di recupero di Algoritmi 1;

o 2002-2003: Algoritmi Genetici e Memetici per il corso di Intelligenza
Artificiale;

o Settembre 2001 — Gennaio 2002: Tutor del corso: Corsi di Formazione in
Informatica da parte del Centro Orientamento e Formazione dell’Universita di
Catania a favore dei dipendenti della Provincia Regionale di Catania;

o 2001-2002: Algoritmi Genetici per il corso di Intelligenza Artificiale;
o 2001-2002: Corso di Applicazioni dell’Intelligenza Artificiale;
*+ CNOSFAP - Centro Nazionale Opere Salesiane, Catania, ltalia. [

o Professore del corso: Sistemista di Rete Multipiattaforma, Maggio - Dicembre
2011;0]



o Professore del corso: Sistemista di Rete Multipiattaforma, Maggio - Dicembre
2010;0]

o Professore del corso: Sistemista di Rete Multipiattaforma, Maggio - Dicembre
2008;0!

o Professore del corso: Sistemista di Rete Multipiattaforma, Maggio - Dicembre
2007;(]

o Professore del corso: Tecnico Linux: installatore reti e webmaster, Maggio -
Dicembre 2006;

o Professore del corso: Web engineering: sistemista nelle tecnologie web, 1-5
Luglio, 2002;

Liceo Scientifico Statale Leonardo (Giarre, Catania, Italia).

o Aprile - Maggio 2009 - Professore del corso: Bioinformatica, Obbiettivo C,
azione 1, Commis- sione Europea - Fondo Sociale Europeo (FSE) e Piano
Operativo Nazionale Italiano (PON) - progetto numero C-1-FSE-2008-1862;

o Aprile - Maggio 2008 - Professore del corso: Linux e software open source,
Obbiettivo C, azione 1, Commissione Europea - Fondo Sociale Europeo
(FSE) e Piano Operativo Nazionale ltaliano (PON) - progetto numero C-1-
FSE-2007-2373; [

o Aprile - Maggio 2008 - Professore del corso: Bioinformatica, Obbiettivo C,
azione 1, Commis- sione Europea - Fondo Sociale Europeo (FSE) e Piano
Operativo Nazionale ltaliano (PON) - progetto numero C-1-FSE-2007-2373.

Provincia Regionale di Caltanissetta (Caltanissetta, Italia) - Universita di Catania
(Catania, ltalia). Tutor del progetto: Programma per la realizzazione del progetto di
sostegno didattico e di orientamento, a favore degli studenti fuori sede, residenti nei
paesi della zona Sud della Provincia, sottoscritto dal legale rappresentante dell’ente
ed il Preside della Facolta di Lettere dell’Universita di Catania, 13 Dicembre 2002 —
28 Febbraio 2003.



Attivita Organizzativa

e SCUOLE E CONFERENZE ORGANIZZATE:

O

O

Grid Open Days on New Frontiers in Drug Discovery: Models & Grid
Computing, 22-23 Gennaio 2009, Catania, Italy.

1st Immunomics Summer School, 24 Agosto - 3 Settembre 2007, Catania,
ltaly. CVISITING INTERNAZIONALI: 1+ Cancer Vaccine Center, Dana-
Farber Cancer Institute, Harvard University. Boston, USA. 2008. «
Laboratorio di Immunogenetica Molecolare, Montpellier, Francia. 2006.

e ORGANIZZAZIONI DI CONVEGNI/COMMISSIONI DI PROGRAMMA DI
CONFERENZE ED EDITORIALI:

O

Lead Guest Editor for the Special Issue on “Computational and
Bioinformatics Techniques for Immunology”, BioMed Research International
Journal.

Lead Guest Editor for the Special Issue on “Immune system modeling and
related pathologies”, Computational and Mathematical Methods in Medicine
Journal.

Membro della Program Committee for the 2007 IEEE Symposium on
Computational Intelligence in Bioinformatics and Computational Biology
(http://www.cs.kent.edu/~volkert/CIBCBO07/).

Membro della Program committee di International Conference on Intelligent
Computing (2007-0ggi). (http://www.ic-ic.org/).

Membro della Program Committee di InCoB2012 - 11th International
Conference on Bioinformatics. (http://www.incob2012.org/).

Membro della Program Committee di Immunoinformatics and Computational
Immunology Work- shop (ICIW2012), in conjunction with the ACM
International Conference on Bioinformatics and Computational Biology
(ACM-BCB).

Membro della Program Committee di IEEE Symposium on Computational
Intelligence in Bioinformatics and Computational Biology 2013 (CIBC 2013).

Membro della Program Committee di InCoB2013 - 12th International
Conference on Bioinformatics. (http://ictbi.imed-cn.org/incob2013/).

Membro della Program Committee di Fourth Immunoinformatics and
Computational Immunology Workshop (ICIW2013), in conjunction with the
ACM International Conference on Bioinformatics and Computational Biology
(ACM-BCB).



Attivita Scientifica

PROGETTI DI RICERCA:

o Membro del Board di IMMUNOGRID, European Commission Project

(STREP: FP6-2004-I1ST-4, CONTRACT No 028069).

Membro di PI2S2, Progetto per I'lmplementazione e lo Sviluppo di una e-
Infrastruttura in Sicilia basata sul paradigma della Grid, progetto PON. (16

Partecipante al progetto INDAM-GNFM-Young Researchers Project-
prot.n.43-Mathematical Mo- delling for the Cancer-Immune System
Competition Elicited by a Vaccine.

Partecipante al progetto MUSS (Mobilita Urbana ed Infraurbana Sostenibile e
Sicura) - Bando 2008 relativo ai Programmi di Ricerca e Sviluppo - Azione
strategica di Innovazione Industriale Mobilit'a Sostenibile (art.1 della legge
27 dicembre 2006), finanziato dal Ministero dello Sviluppo Economico e
dalla’Unione Europea. (Settembre 2012 - Marzo 2013). [

APPARTENENZE:

O

O

[

Valutatore Europeo per il Settimo Programma Quadro (EC-FP7).

Revisore per la Valutazione di progetti per conto del Ministero dell’lstruzione,
dell’Universita e della [Ricerca.

Editore di “PLoS ONE” (http://www.plosone.org/).
Editore di “BMC Immunology” (http://www.biomedcentral.com/bmcimmunol/).

Editore di “The Open Bionformatics Journal.”
(http://www.benthamscience.com/open/tobioij/).

Editore di “ISRN Bioinformatics”
(http://www.hindawi.com/isrn/bioinformatics/).

Editore di “The Open Applied Informatics Journal”
(http://www.bentham.org/open/toainfoj/).

REVISORE SCIENTIFICO PER:

o Artificial Intelligence in Medicine

o The Journal of Supercomputing



o Pattern Recognition

o Bioinformatics

o PLoS ONE

o Nature Scientific Reports

o Journal of Bioinformatics and Computational Biology
o |EEE Transactions on Neural Networks

o Mini Reviews in Medicinal Chemistry

o The Open Vaccine Journal

o International meeting on computational intelligence methods for
bioinformatics and biostatistics

o International Conference on Intelligent Computing

o |EEE Symposium on Computational Intelligence in Bioinformatics and
Computational Biology

o |EEE International Joint Conference on Neural Networks

o International Conference on Artificial Intelligence and Soft Computing ICAISC
o Expert Opinion On Drug Discovery

o Applied Mathematics and Computation

o Journal of Mathematics and Statistics

o Journal of Biomedicine and Biotechnology

e RICONOSCIMENTI:
o Gennaio 2009: ImmunoGirid prize for excellence 2008.

o Ottobre 2008: Feature Commentary, International Atherosclerosis Society
(http://www.athero.org).

o Luglio 2008: Feature Article, Shape Society (http://www.shapesociety.org).

e INVITI A SEMINARI:

o 2010 “Computational Models: a Concrete Help to Biology and Medicine”,
School of Life Sciences - School of Engineering, Ecole Polytechnique
Federale de Lausanne (EPFL), Lausanne, Switzerland.



o “ImmunoGrid Simulator Tutorial”, Grid Open Days on New frontiers in Drug
Discovery: Models & Grid Computing, Department of Physics, University of
Catania, Catania, Italy.

o “ImmunoGrid Tutorial”, Sixth International Meeting on Computational
Intelligence Methods for Bioinformatics and Biostatistics (CIBB 2009),
Genova, Italy.

o 2008 “Mathematical/Computational Models: a concrete help to Medicine and
Biology”, Il carcinoma della mammella: la recidiva loco-regionale, Catania,
Italy.

o 2008 “Modeling immune system”, Dana-Farber Cancer Vaccine Center,
Boston, USA.

o 2008 “Systems biology: modeling artificial immunity”, Grid Open Day,
Agrarian Faculty, University of Catania, Catania, Italy.
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ONE, 6(10), 2011. doi:10.1371/ journal.pone.0026523.

8. A. Astolfi, P.-L. Lollini, S. Motta, and F. Pappalardo. Current issues in tumor
immunology. Current Bioinformatics, 5(3):164—175, 2010.
doi:10.2174/157489310792006684.

9. M. Pennisi, F. Pappalardo, A. Palladini, G. Nicoletti, P. Nanni, P.-L. Lollini, and S.
Motta. Modeling the competition between lung metastases and the immune system
using agents. BMC Bioinformatics, 11(SUPPL. 7), 2010. doi:10.1186/1471-2105-11-
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