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I am a computational biologist with a highly interdisciplinary profile at the interface of biology, mathematics, and computer science. My research is organized around two
major, complementary areas: theoretical and computational ecology and structural bioinformatics.

In theoretical ecology, my work focuses on the modelling of complex biological systems, biostatistics, multi-omics data analysis, and the application of computational and
data-science methods to ecological questions, with particular experience in marine ecology and the molecular characterization of planktonic communities. In structural
bioinformatics, I investigate the effects of genetic variants, particularly missense mutations associated with rare diseases, on protein structure, dynamics, and function,
integrating molecular modelling, docking, protein–protein interaction analysis, data mining, and machine learning.

These two research lines converge within a common computational approach to biology, based on quantitative modelling, the analysis of complex and high-dimensional data,
and the development and application of computational methods to investigate biological systems across different levels of organization.

Sono un biologo computazionale con un profilo fortemente interdisciplinare, sviluppato all’intersezione tra biologia, matematica e informatica. La mia attività scientifica si
articola in due principali linee di ricerca complementari: ecologia teorica e computazionale e bioinformatica strutturale.

Nell’ambito dell’ecologia teorica, mi occupo di modellistica di sistemi biologici complessi, biostatistica, analisi di dati multi-omici e applicazione di metodi computazionali e di
data science allo studio dei sistemi ecologici, con particolare esperienza in ecologia marina e nella caratterizzazione delle comunità planctoniche. Nell’ambito della
bioinformatica strutturale, studio invece gli effetti delle varianti genetiche, in particolare delle mutazioni missenso associate a malattie rare, sulla struttura, dinamica e
funzione delle proteine, integrando modellistica molecolare, docking, analisi delle interazioni proteina-proteina, data mining e machine learning.

Le due linee convergono in un approccio comune alla biologia basato sulla modellizzazione quantitativa, sull’analisi di dati complessi e sullo sviluppo e applicazione di
strumenti computazionali per comprendere sistemi biologici a diverse scale di organizzazione.
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