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INFORMAZIONI PERSONALI

FORMAZIONE
1988 Laurea in Scienze Agrarie (Universita Cattolica S.C., Piacenza)
1994 Dottorato di Ricerca in Biotecnologie molecolari (Universita Cattolica S.C.)

SOGGIORNI DI STUDIO ALL’ESTERO

1990 Department of Genetics, lowa State University, Ames, lowa (USA), maggio -
giugno.

1991 Department of Genetics, lowa State University, Ames, lowa (USA), febbraio -
agosto

1992 Department of Genetics, lowa State University, Ames, lowa (USA), giugno - luglio,

1995 Plant Biology Laboratory, Salk Institute for Biological Studies, La Jolla, CA (USA),
marzo - dicembre

1997 Plant Biology Laboratory, Salk Institute for Biological Studies, La Jolla, CA (USA),
marzo - agosto

1998 Plant Biology Laboratory, Salk Institute for Biological Studies, La Jolla, CA (USA),
aprile - luglio

1999 Institute of Cellular and Molecular Biology, University of Edinburgh, Scozia (UK),

luglio - settembre


http://profs.scienze.univr.it/delledonne

POSIZIONI ACCADEMICHE

1994 - 2001

2001 - 2011

2012 - oggi

Ricercatore di Genetica Agraria (SSD AGR/07), Istituto di Genetica, Universita
Cattolica S.C., Piacenza

Professore Associato di Genetica Agraria (SSD AGR/07) presso la Facolta di Scienze
MM. FF. NN. dell'Universita degli Studi di Verona.

Professore Ordinario di Genetica (Macrosettore 05/, SSD BIO/18) presso il
Dipartimento di Biotecnologie (Area Scienze MM. FF. NN.) dell'Universita degli Studi
di Verona.

ATTIVITA” ACCADEMICA ALL’ESTERO

2002

Invited professor, Universite de Nice (Francia), luglio-agosto

ATTIVITA' ISTITUZIONALI

2003 - oggi

2007 -2010

2004 - 2012

2013 - 2015

2015 - 2018

2015 - 2018

Membro (e dal 2014 al 2018 Presidente Vicario) della Commissione Scientifico-
Amministrativa della Biblioteca di Ateneo A. Meneghetti

Rappresentante dei Professori Associati della Facolta di Scienze MM FF NN nel
Senato Accademico Allargato dell’Universita degli Studi di Verona

Coordinatore del Corso di Dottorato di Ricerca in Biotecnologie Applicate
dell’Universita degli Studi di Verona

Direttore della Scuola di Dottorato di Scienze Ingegneria Medicina dell’Universita
degli Studi di Verona

Coordinatore del Corso di Dottorato di Ricerca in Biotecnologie dell’Universita degli
Studi di Verona
Direttore del Centro Piattaforme Tecnologiche dell’Universita degli Studi di Verona

ESPERIENZE GESTIONALI

2012 - 2017

2014 - 2016

2015 - 2018

Socio fondatore, Amministratore Delegato e Direttore Scientifico di Personal
Genomics SRL, Spin-off dell'Universita degli Studi di Verona con lo status di Startup
innovativa ai sensi del decreto legge 179/2012. Sede legale: via Roveggia 43b,
37136 Verona

Socio fondatore di Biodiversa SRL con lo status di Startup innovativa ai sensi del
decreto legge 179/2012. Sede legale: via Rialto 73, Rovereto, TN

Direttore del Centro Piattaforme Tecnologiche, centro autonomo di spesa
dell’Universita degli Studi di Verona



2019 - Socio fondatore e Presedente di Genartis SRL, Spin-off dell'Universita degli Studi di
Verona con lo status di Startup innovativa ai sensi del decreto legge 179/2012. Sede
legale: via IV Novembre, 24 — 37126 — Verona

BREVETTI

Delledonne M. (2019) Method for the production of kits for the enrichment of genomic regions.
EP3524695A1

Rossato M. e Delledonne M. (2022) Methods for determining the presence or risk of developing
myotonic dystrophy type 1 (DM1) or myotonic dystrophy type 2 (DM22). P022912EP-01

COLLABORAZIONE CON ISTITUZIONI NAZIONALI E INTERNAZIONALI

Esperto valutatore di progetti di ricerca per:

— ANR (French National Research Agency)

— BARD (US-Israel Binational Agricultural Research and Development Fund)
— BBSRC (Biotechnology and Biological Sciences Research Council, UK)

— EMBO

— ERA-NET

— Unione Europea

— Leverhulme Trust (UK)

— DFG (Deutsche Forschungsgemeinschaft, DE)

— Provincia autonoma di Trento

— The Research Foundation - Flanders (FWO; BE)

2009 - 2012 Delegato italiano nell’ambito del programma Europeo StatSeq (2009-2012) per lo
sviluppo di strumenti statistici ed informatici e strategie per produrre, analizzare ed
integrare i dati di sequenziamento massivo parallelo

2010-2016 Esperto italiano nominato dal Ministero della Salute, nel gruppo di valutazione del
rischio OGM dell’European Food Safety Agency (EFSA)

2011-2013 Membro del Gruppo di Esperti ANVUR Area CUN 07 per la Valutazione del sistema
Universitario e della Ricerca nel settennio 2004-2010 (VQR 2004-2010)

2015-2016 Membro del Gruppo di Esperti ANVUR Area CUN 05 per la Valutazione del sistema
Universitario e della Ricerca nel periodo 2011-2014 (VQR 2011-2014)

2019-2021  Membro della Commissione per I’Abilitazione Scientifica Nazionale per il settore
concorsuale 05/11-GENETICA

2019 - Membro del Working Group 4 “Good Genomic Practice”, 1+ Million Genomes
Initiative
2021 - Delegato nazionale del Working Group 7 “Involvement of the private sector”, 1+



Million Genomes Initiative

RICONOSCIMENTI

2003 EMBO Young Investigator per il periodo 2003-2005

2008 Premio Assunta Baccarini Melandri della Societa Italiana di Biologia Vegetale
2011 Premio Antico Fattore dell' Accademia del Georgofili

2013 Premio Assoenologi per la ricerca scientifica in viticoltura ed enologia

APPARTENENZA A SOCIETA’ SCIENTIFICHE

E’ membro della Societa Italiana di Genetica Agraria (SIGA), dell’Associazione Genetica Italiana
(AGI) e dell’American Society of Human Genetics (ASHG)

ATTIVITA’ EDITORIALE

E’ stato membro dell’Editorial Board di BMC Plant Biology per il periodo 2010-2015, dell’Advisory
Board di The Plant Journal per il periodo 2004-2007, dell’Editorial Board di Biotechnology Journal
per il periodo 2006-2008, ed ha collaborato come referee per le seguenti riviste scientifiche:
Journal of Experimental Botany, Molecular Plant-Microbe Interactions, Plant Physiology and
Biochemistry, The Plant Cell, Plant Physiology, The Plant Journal, Trends in Plant Science, BMC
Genomics, PLoS ONE, Science, Nature Genetics, Nature

ATTIVITA’ DIDATTICA (1999 = AA 1999/2000)

1999 - 2002 Insegnamento di Biotecnologie Genetiche (AGR0O7, 150 ore) nell’ambito del Corso di
Laurea in Biotecnologie Agro-Industriali (vecchio ordinamento).

2002 Insegnamento di Bioinformatica (40 ore) presso il Corso di Laurea in Biotecnologie
Agro-Industriali dell’Universita Cattolica del S. C.

2003 - 2006 Insegnamento di Biotecnologie Genetiche (AGR0O7, 150 ore) nell’ambito del Corso di
Laurea in Biotecnologie Agro-Industriali (vecchio ordinamento).

Insegnamento di Tecnologie Biomolecolari (AGR0O7, 4 crediti) nell’ambito del Corso
di Laurea in Biotecnologie Agro-Industriali dell’Universita di Verona.

2007 - 2009 Insegnamento di Tecnologie Biomolecolari (AGR0O7, 4 crediti) nell’ambito del Corso
di Laurea in Biotecnologie Agro-Industriali dell’Universita di Verona.



2009

2010- 2014
2010 - oggi
2015 — oggi
2016 —-2020
2021 - oggi
2022 — oggi

Insegnamento di Biotecnologie Genetiche (AGR/07, 5 crediti) nell’ambito del Corso
di Laurea specialistica in Biotecnologie Agro-Industriali.

Insegnamento di Elementi di Genetica (BIO18, 5 crediti) nell’lambito del Corso di
Laurea in Bioinformatica dell’Universita di Verona.

Insegnamento di Elementi di Genetica (BIO18, 5 crediti) nell’ambito del Corso di
Laurea in Bioinformatica dell’Universita di Verona.

Insegnamento di Struttura e Funzione dei Genomi (BIO18, 6 crediti) nell’ambito del
Corso di Laurea magistrale in Biotecnologie Agro-Industriali dell’Universita di
Verona.

Insegnamento di Elementi di Genetica (BIO18, 6 crediti) nell’lambito del Corso di
Laurea in Bioinformatica dell’Universita di Verona

Insegnamento di Genetica (BIO18, 6 crediti) nell’lambito del Corso di Laurea in
Biotecnologie Agro-Industriali dell’Universita di Verona.

Insegnamento di Struttura e Funzione dei Genomi (BIO18, 6 crediti) nell’ambito del
Corso di Laurea magistrale in Biotecnologie Agro-Industriali (LM7) dell’Universita di
Verona.

Insegnamento di Genomica e Trascrittomica (BIO18, 6 crediti) nell’ambito del Corso
di Laurea magistrale in Bioinformatica e Biotecnologie Biomediche (LM9)
dell’Universita di Verona

Insegnamento di Elementi di Genetica (BIO18, 6 crediti) nell’lambito del Corso di
Laurea in Bioinformatica dell’Universita di Verona

Insegnamento di Genetica (BIO18, 6 crediti) nell’lambito del Corso di Laurea in
Biotecnologie dell’Universita di Verona.

Insegnamento di Human Genome Sequencing and Interpretation nell’ambito del
Corso di Laurea magistrale LM9 in Molecular and medical biotechnology

Insegnamento di Genetics nell’ambito del Corso di Laurea magistrale LM18 in
Medical bioinformatics

Insegnamento di Human Genomics and Epigenomics nell’ambito del Corso di Laurea
magistrale LM18 in Medical bioinformatics

Insegnamento di Genetica nell’ambito della Scuola di Specializzazione in
Farmacologia e Tossicologia Clinica

DIREZIONE DI TESI E TUTORATO

Dal 1 novembre 2001 a oggi, & stato relatore di oltre 30 tesi di Dottorato di Ricerca e di numerose
tesi sperimentali di studenti del Corso di Laurea in Biotecnologie Agro-Industriali vecchio
ordinamento, del Corso di Laurea in Biotecnologie, del Corso di Laurea in Bioinformatica, del Corso
di Laurea Magistrale in Biotecnologie Agro-alimentari e del Corso di Laurea Magistrale in
Bioinformatica e Biotecnologie Mediche



SEMINARI E LEZIONI SEMINARIALI

1999

2000
2002

2003

2004

2005

2006

2007

Stazione Zoologica di Napoli, Lab. biologia molecolare vegetale.
Universita di Napoli "Federico 11", Dip. Agron. e Genetica vegetal.
Universita degli Studi di Padova, Dip. Di Biologia.

Societa ltaliana Fisiologia Vegetale, Maratea nell’ambito del corso “Biologia delle
interazioni tra le piante e i microorganismi patogeni”

John Innes Centre, U K.

Universita degli studi di Milano, Facolta di Scienze MM FF NN.

Universita di Friburgo, Istituto di Biologia, Germania.

Sainsbury Laboratory, U.K.

Commissariat a I’energie atomique, Cadarache, Francia.

Dip. di Scienze e Tecnologie Biologiche e ISPA-IRBA, CNR, Lecce.

Universita di Nizza, Lab. di Biologia Vegetale e Microbiologia, Francia

Universita di Friburgo, Dip. Biologia Vegetale, Svizzera

Laboratorio Gruppi Sanguigni, Cremona

Istituto S. Michele all’Adige, Trento

Universita degli Studi di Torino, Dipartimento di Biologia Vegetale.

Azienda ULSS 20, Dipartimento di Prevenzione, Verona.

Scuola di Fisiopatologia Vegetale, Lucca

Universita di Wurzburg, Dipartimento di Botanica, Germania.

Universita di Gent, Dipartimento di Biologia dei Sistemi Vegetali, Belgio.

Universita di Bielefeld, Lehrstuhl flir Biochemie und Physiologie der Pflanzen, Germania.
Istituto di Genetica e Biofisica "Adriano Buzzati Traverso"CNR , Napoli.

UMR Plante-Microbe-Environnement INRA/CNRS/Université de Bourgogne, Dijon, Francia.

Hemoglobins modulates nitric oxide bioactivity in plants. International PhD programme in
Agrobiodiversity, Scuola Superiore Sant’Anna.

Nitric oxide functions in the plant hypersensitive disease resistance response. Instituto
Gulbenkian de Ciéncia, Lisbon, Portugal.

Analysis of gene expression with Combimatrix technology: a new grape microarray
platform? Genoplant, Evry, France.

DNA chip technology. Universita degli Studi di Udine

Nitric oxide signaling in plant defense. Summer school in “Plant Hormones in Action”.
Societa Italiana di Fisologia Vegetale, Maratea.

Analisi espressione genica mediante microarray . Corso estivo in “Strumenti bioinformatici
per l'analisi e la gestione dei dati di sequenza, di annotazione genomica e di espressione



2008

2009

2010

2011

genica”. Societa Italiana di Genetica Agraria, Monsampolo del Tronto.

Nitric oxide signaling in plant-pathogen interaction. Finnish Graduate School in Plant
Biology & Viikki Graduate School in Biosciences. Helsinki, Finland

Ossido nitrico in pianta. Giornata di studio “Stress ossidativo: segnale di morte o di
sopravvivenza cellulare”. Universita degli Studi di Salerno.

Nitric oxide signaling functions in plant disease resistance. Universidade Estadual de
Campinas. Campinas, Brazil

The plant hypersensitive disease resistance response. , Scuola di Dottorato in Scienze
Biologiche e Molecolari. Universita degli Studi di Milano.

nalisi funzionale dei genomi. Corso estivo in rumenti bioinformatici per I'analisi e la
Anal le d C t “St ti bioinf t ['anal I
gestione dei dati di sequenza, di annotazione genomica e di espressione genica”. Societa
Italiana di Genetica Agraria, Volterra

Nitric oxide signaling functions in plant disease resistance. University of Nanjing,, Cina

Analisi globale dell'espressione genica mediante microarray e RNA-Seq. CRA, Centro di
ricerca per la genomica e la postgenomica animale e vegetale. Fiorenzuola d’Arda.

Nitric oxide signaling functions in plants. Stazione Zoologica Anton Dohrn. Napoli

Nitric oxide signaling functions in disease resistance. RIKEN Plant Science Center.
Yokohama, Japan.

Characterization of Transcriptional Complexity During Berry Development in Vitis Vinifera
Using RNA-Sequencing. lllumina Sequencing Seminars. Roma.

Next generation sequencing for next generation scientists? NO way! Unité Mixte de
Recherche CNRS — INRA Nice, France

Grapevine genome reveals wine's flavour secrets. E. & J. Gallo Winery, Modesto, CA, USA

Nuove tecnologie genomiche a supporto dell'analisi dei genomi vegetali. Universita degli
Studi di Napoli Federico Il

Impatto delle nuove tecnologie di sequenziamento sull'analisi strutturale e funzionale dei
genomi di interesse agrario. Corso SIGA:"Bioinformatica applicata alla genomica agraria",
Salsomaggiore (PR)

Nitric oxide signaling functions in plants. Universita degli Studi mediterranea di Reggio
Calabria

Impatto delle nuove tecnologie di sequenziamento sull'analisi strutturale e funzionale dei
genomi. Lezione seminariale nell’lambito del corso "Tecnologie innovative e strumenti
bionformatici per |'analisi dei viventi" per il dottorato in Scienze Genetiche e Biomolecolari
della Universita degli Studi di Pavia

Deep sequencing. Dipartimento XX. Universita degli Studi di Bologna

Analisi dell’espressione genica e dei suoi meccanismi di controllo nelle piante. Universita
degli Studi di Napoli Federico Il

The power of next generation sequencing on the lllumina platform. Syddansk Universitet,
Vejle, Denmark

La genomica personalizzata. Federfarma Vicenza, Bolzano Vicentino, Vicenza



2012

2013

2014

2015

Assembly the diversity: reconstruction and characterization of ecotypes’ proprietary set of
genes by RNA-Seq. Alp Nano bio International School 3. Vipiteno, Bolzano

Microarray or RNA-Seq: what to use if you are "just" a biologist. Genopole, Evry, France

The sequencing and characterization of the Tannat genome. Camara de Comercio,
Montevideo, Huruguay

Impatto delle nuove tecnologie di sequenziamento sull'analisi strutturale e funzionale dei
genomi. Dipartimento di Scienze Biomediche e Biotecnologie, Universita degli Studi di
Brescia.

Comparison of Next Generation Sequencing technologies for genomics and transcriptomics.
Workshop on Bioinformatics for Omics Sciences. Area di Ricerca, Consiglio Nazionale delle
Ricerche, Napoli

Next generation Sequencing technologies for rare diseases. DEM-CHILD Teaching Day,
Verona

RNA-Seq: the Doctor Jekyll and Mister Hyde of gene expression analysis. Scuola di
Fisiopatologia Vegetale, Pieve Tesino, Trento

GATTACA: from science fiction to reality (tecnologie di oggi e di domani). Istituto di Ricerche
Farmacologiche Mario Negri, Bergamo

La genomica personalizzata. Azienda Ospedaliera Integrata, Verona

Le nuove frontiere del next generation sequencing ed i risvolti in campo biomedico.
Dipartimento di Scienze e Tecnologie, Universita del Sannio, Benevento

The high polyphenol content of grapevine (Vitis vinifera) cultivar Tannat berries is conferred
primarily by genes that are not shared with the reference genome. Instituto de Biologia
Molecular y Celular de Plantas (IBMCP), Universidad Politecnica de Valencia (UPV)-CSIC,
Valencia, Spain

GATTACA: from NextGen Sequencing to NextGen Diagnostics and Therapy. Spedali Civili di
Brescia e Dipartimento di Scienze Cliniche e Sperimentali, Universita degli Studi di Brescia.

My beautiful genome. TEDx Verona

Il genoma della vite. GENOPOM, Universita degli Studi di Napoli

Dal naturale al coltivato. Infinitamente, Verona

I genomi vegetali e la loro caratterizzazione, Universita degli Studi di Bari

From Next Generation sequencing to Next Generation Start-ups. Custodi di Successo,
Vicenza

Il DNA del Vialone Nano veronese: progetto di mappatura del genoma del riso di Isola della
Scala. |l riso fa bene, 48° Fiera del Riso, Isola della Scala, Verona

Perché conoscere il nostro genoma. TEDx Como

Sequenziato il genoma di tre cloni di Nebbiolo. Nebbiolo genomics: Genomica strutturale-
funzionale su aspetti patologici e qualitativi. Alba, Cuneo

Next generation diagnostic and clinics. MBC Centro di Biotecnologie Molecolari, Universita
degli Studi di Torino

My Beautiful genome. Darwin day 2015, UAAR Verona
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2016

2017

2018

2019

My beautiful genome: alla scoperta del nostro DNA. Incontro con la scienza. Cortemaggiore
(PC)

Understanding your own genome. Rotary Club Vejlen, Denmark

Next Generation Sequencing for this generation scientists. Dipartimento di Scienze,
Universita degli Studi Roma tre

Next Generation Sequencing for next generation medicine. Universita degli Studi di Firenze
e Ospedale pediatrico Meyer

Next Generation Sequencing for next generation medicine. Scuola Superiore S. Anna, Pisa

Le biotecnologie e gli organismi geneticamente modificati. Federazione Italiana Dottori in
Agraria e Forestali, Associazione di Verona, Verona

Addressing the biodiversity knowledge gap in tropical countries using mobile nanopore
sequencing. Istituto di Tecnologie Biomediche, CNR, Milano

Siamo tutti geni. Alla scoperta del nostro DNA. Pensiero in evoluzione 2016. Borgo Val
Sugana

My beautiful genome: alla scoperta del nostro DNA. | Giovedi della Scienza. Accademia
dell’Agricoltura Scienze e Lettere di Verona

My beautiful genome: alla scoperta del nostro DNA. Rotary Club Vicenza
Favorevoli e Contrari agli OGM in agricoltura. Colognola ai Colli, Verona

Dal DNA alle nanotecnologie: la farmacia del futuro. Distretto della Scienza e della
Tecnologia, Schio, Vicenza

Il mio genoma. Innovation day, Torino
L’oracolo del DNA. Festival della Scienza Medica, Bologna

(Im)precision Genomics. La bellezza nascosta nel DNA. Universita Politecnica delle Marche,
Ancona

Next Generation Sequencing in clinical settings. ltalian Institute for Genomic Medicine,
Torino

NGS: introduzione alle piattaforme. Corso Avanzato di Biologia Molecolare, CISEF Gaslini,
Genova

Geni e genomi. Scienza Oggi, Maglie, Lecce

Superuomini. Caro mostro, 200 anni di Frankestein. Verona
Superuomini. Impactscool, Milano

L’ultima frontiera della genetica. TEDx Foggia

Genomics: the future is here. Master di |l livello in Scienze e Tecnologie Alimentari per la
Nutrizione Umana - Michele Ferrero, Alba

Siamo tutti geni. Alla scoperta del nostro DNA. | venerdi della Scienza, Piacenza
Alla scoperta del DNA. Universita per la Terza Eta, Cortemaggiore (PC)

Innovative genomics tools for conservation genetics. Dipartimento di Scienze della Vita e
dell’Ambiente, Universita Politecnica delle Marche, Ancona



2020

2021

2022

2023

2024

Superuomini? Quali scenari per migliorare geneticamente I'uomo. Festival della Scienza
Medica, Bologna

La genetica ci spiega chi siamo: come il DNA e I'ambiente determinano la diversita inter- ed
intra-specifica. Giornate di autogestione, Liceo Classico Maffei, Verona

Le nuove frontiere della genetica e della genomica. Spedali Civili di Brescia

Sequenziamento di prossima generazione”: la tecnologia deve crescere o é maggiorenne?
IRCCS Policlinico San Martino. IANUA - Scuola Superiore, Universita di Genova.

(Im)Precision Medicine. PhD week, School of Reproduction and Development Sciences.
IRCCS Burlo Garofolo, Trieste

Portable Genomic Lab for water monitoring. Istituto Superiore di Sanita, Roma

Siamo tutti “Geni”. Cortemaggiore, Piacenza

Il nostro DNA: impariamo a conoscerlo, e a conoscerci. Licei Fiorenzuola d’Arda, Piacenza
L’ultima frontiera della genetica. Ospedale San Raffaele, Milano

Genome (sequencing) evolution. Universita degli Studi di Milano Bicocca

Siamo tutti geni. Informatici senza frontiere, Rovereto (TN)

Enhanced targeted resequencing by optimization of DNA insert length. 1+ Million Genome
Initiative, virtual meeting

Genes and genomes: the hidden beauty of our DNA. DNA day 2021, Genova, virtual meeting

Advanced technologies for metabarcoding and metagenomics. Universita degli Studi di
Milano, virtual meeting

La mappa del DNA: cosa riusciamo a leggere nel genoma di una persona? Festival della
Scienza, Genova

Siamo tutti GENI. MateXplora, Treviglio (BG)

On site sequencing for biodiversity studies. National Academy of Sciences, Ulan Bator,
Mongolia

On-site sequencing for biodiversity studies. Mongolian National University of Medical
Sciences, Ulan Bator, Mongolia

On-site sequencing for biodiversity studies. CREA Genomica e Bioinformatica, Fiorenzuola
d’Arda, (PC)

Sequencing (r)evolution. SIGU Winter School Academy, Vipiteno (BZ)
Genoma: ultima frontiera. Unistem day 2023, Milano

Sequenziamento di frontiera per lo studio dell’agro-biodiversita. Universita Politecnica delle
Marche, Ancona

KAPA HyperExome V2 shows high performance in the real-world setting. Webinar Roche

Sequencing (r)evolution. Genomica: tecnologie avanzate. Corso FISV per | giovani
ricercatori, Milano

Geni e genomi la bellezza nascosta del nostro DNA. CusMiBio Le Nuove Frontiere della
Ricerca, Milano
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2025

The Encyclopedia of DNA Elements (ENCODE). SIGU Winter School Academy, Vipiteno
(BZ)DE. SIGU Winter School Academy, Vipiteno (BZ)

Sequencing (r)evolution. Dipartimento di Biotecnologie Mediche e Medicina Traslazionale,
Universita degli Studi di Milano

Genoma, ultima frontiera. Associazione MatExplora e Museo scientifico di Treviglio (BG)
Geni e genomi: il viaggio. Unistem day 2024, Universita degli Studi La Sapienza, Roma

Dalla genetica alla biologia sintetica: come reinventare la natura e noi stessi. Verso il futuro
(prossimo). Tra rivoluzione scientifica e innovazione tecnologica. Centro Studi Militari
Marittimi, Marina Militare, Venezia

Il pangenoma di fagiolo. Livestock pangenomics: how to construct and exploit whole
genome information, Universita Cattolica SC, Piacenza

La genetica e il cuore. Il cuore tra arte, simbolismo e scienza. 30 anni di trapianto di cuore a
Verona. Verona

Next-Generation Sequencing (NGS). Aspetti teorici e sperimentali. La Genomica e le nuove
frontiere della medicina. Roma

Single cell: un’altra rivoluzione nella ricerca scientifica. Advanced Technologies in Single Cell
Omics. Corso FISV per | giovani ricercatori, Milano

Attivita scientifica

L'attivita di ricerca e descritta alla seguente pagina web:

http://profs.sci.univr.it/delledonne/Research.html

PARTECIPAZIONE A PROGETTI DI RICERCA

in parentesi il finanziamento assegnato a Massimo Delledonne

2022

INTERACT: Understanding evolution of common bean plant-plant interactions to develop a
more sustainable agriculture . Bando PRIN 2022 PNRR (c.a. 150.000 euro)

SYMPHONY - Development of a SYntenic pangenoMe of PHaseOlus vulgaris: studiNg a
complex evolutionarY history. Progetti di Ricerca di Rilevante Interesse Nazionale Bando
PRIN 2022 (c.a. 160.000 euro)

“Development of an integrated tool based on genetic, epigenetic and clinical analysis to
optimize the diagnosis, prognosis and treatment of myotonic dystrophies (GEPINDM)”
PNRR Malattie rare (c.a. 115.000 euro)
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2021

2020

2018

2016

2015

2014

2012

2011

“Innovative technologies to unravel the complexity of myotonic dystrophy repeats”.
Muscular Dystrophy Association USA. Idea Grant Program (25.000 S)

RESO - REsilienza e SOstenibilita delle filiere ortofrutticole e cerealicole per valorizzare i
territori. PON Agrifood (c.a. 65.000 euro)

GARDING - “GENI BARCODING: diagnosi di patogeni per un verde sicuro”. Regione
Lombardia (c.a. 550.000 euro)

Sensory decays and aging. Progetti di Ricerca di Rilevante Interesse Nazionale MIUR bando
2017 (c.a. 250.000 euro)

Valorization of Italian Olive products through INnovative analytical tools — VIOLIN.
Fondazione in Rete per la Ricerca Agroalimentare — AGER (c.a. 100.000 euro)

“Development and application of Novel, Integrated Tools for monitoring and managing
Catchments — INTCATCH”. EU project 689341-2 (c.a. 350.000 euro)

“The continuum between healthy ageing and idiopathic Parkinson Disease within a
propagation perspective of inflammation and damage: the search for new diagnostic,
prognostic and therapeutic targets — PROPAG-AGEING”. EU project 634821 (c.a. 650.000
euro)

“Physical Activity and Nutrition INfluences In ageing — PANINI”. EU project 675003 (c.a.
200.000 euro)

"Sequenziamento massivo (next-generation sequencing) del genoma umano: verso una
interpretazione “sartoriale” della variabilita individuale della risposta al farmaco. Una
proposta trasversale". Fondazione Cariverona. (c.a. 250.000 euro)

“Sequenziamento massivo (NEXT-GENERATION SEQUENCING) del genoma umano: verso
una interpretazione personalizzata della variabilita individuale della risposta al farmaco”.
Programma per la Ricerca, I'Innovazione e I'Health Technology Assessment (PRITHA),
Regione Veneto (Resp. Scientifico prof. Oliviero Olivieri, c.a. 152.000 euro)

“The Italian Eggplant Genome Sequencing Consortium”, Eggplant Seed Companies Party
(c.a. 80.000 euro)

"Epidemiologia della sclerosi multipla nella rete Hub&Spoke delle province di Verona,
Vicenza e Treviso: studio clinico, neuroradiologico e genetico. Ricerca Sanitaria Finalizzata
2014 (c.a 72.000 euro)

“Analisi globale dell’'interazione nesto-portinnesto in vite” (RINGO), MiPAAF (43.000 euro)

“Point of Care Diagnostics for rapid and cheap pathogen detection of companion animals”.
[SME-2012-1]. 7t Framework Program EU (c.a. 200.000 euro)

"Nebbiolo genomics: genomica strutturale e funzionale su aspetti patologici e qualitativi".
Fondazione Cassa di Risparmio di Cuneo, Bando ricerca scientifica 2011 - Sezione
innovazione tecnologica (c.a. 110.000 euro)

“Next Generation Sequencing platform for targeted Personalized Therapy of Leukemia"
[HEALTH.2012.1.2-1]. 7t Framework Program EU (c.a. 800.000 euro)

“Valorizzazione dei principali vitigni autoctoni italiani e dei loro “terroir”” MiPAAF (400.000
euro assieme al prof. Mario Pezzotti)

Verona Nanomedicine Initiative. Fondazione Cariverona. (c.a. 200.000 euro)
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2010

2009

2008

2006

2005

2004

2002

“Nuove tecnologie per il made in ltaly” Industria 2015 (da rimodulare, stimato in c.a.
200.000 euro)

“Studio dei meccanismi di risposta e resistenza della pianta al perossinitrito”. Programmi di
ricerca scientifica di rilevante interesse nazionale (PRIN 2008), MIUR (c.a. 50.000 euro).

“Sequenziamento del genoma del pesco ed utilizzo della sequenza in programmi di
miglioramento della qualita del frutto del pesco e della resistenza alle malattie”. MiPAF
(40.000 euro)

“Large scale re-sequencing in the Vitis genus for identification of resistance genes, SNP
discovery and high throughput genotyping (GrapeReSeq)” PLANT-KBBE Initiative, European
Union

“Completamento e attivita del Centro di Genomica Funzionale Vegetale dell’Universita
degli Studi di Verona. Fondazione CARIVERONA (1.790.000 euro assieme al prof. Mario
Pezzotti)

“Sintesi e caratterizzazione di materiali nanostrutturati luminescenti “upconverter” per
applicazioni in Medicina e nelle Scienze della Vita”. Fondazione CARIVERONA (40.000 euro)

“Valorizzazione della tipicita dei vitigni autoctoni e dei vini veneti”. Regione Veneto: Legge
Regionale "Disciplina dei distretti produttivi del Veneto e interventi di politica industriale
locale" (c.a. 110.000 euro)

“Costituzione di un centro di genomica funzionale vegetale”. Fondazione CARIVERONA
(450.000 euro assieme al prof. Mario Pezzotti)

“Indagini sui meccanismi di virulenza/resistenza alla fusariosi per la selezione e costituzione
di varieta resistenti di melone” (FUSAMELO). MiPAF, Progetto a sportello (c.a. 65.000 euro)

“Studio dell'accumulo ossido nitrico-dipendente e segnalazione del cGMP durante
I'interazione pianta-patogeno Arabidopsis thaliana”. Programmi di ricerca scientifica di
rilevante interesse nazionale, MIUR (c.a. 50.000 euro).

“Decodifica del genoma della vite (VIGNA)”. MiPAF. (425.000 euro)

“LAboratorio di Tecnologie Elettrobiochimiche Miniaturizzate per I'Analisi e la Ricerca
(LATEMAR)”. Fondo per gli Investimenti della Ricerca di base (FIRB) Area Scientifica di
riferimento: Nanobiotecnologie per dispositivi e sensori innovativi applicabili a genomica e
postgenomica quali ad esempio dispositivi opto-elettronici e nano-biosensori ibridi a
lettura ottica e/o elettronica (c.a. 350.000 euro)

“Caratterizzazione del processo di maturazione e di sovramaturazione della bacca dei
vitigni veronesi”. Regione Veneto: Legge Regionale "Disciplina dei distretti produttivi del
Veneto e interventi di politica industriale locale" Bando 2004. (c.a. 140.000 euro)

“Definizione di strumenti diagnostici avanzati e di target per molecole antifungine di
origine naturale per la riduzione dell'impatto ambientale da fitofarmaci nel comprensorio
viticolo veneto”. Fondazione CARIVERONA: Bando “Tutela e difesa dell’ambiente nei
territori di azione della Fondazione”. (c.a. 100.000 euro)

“Post genomica di leguminose foraggere”, Programma Strategico: Post-genoma, Fondo per
gli Investimenti della Ricerca di Base (FIRB) (c.a. 75.000 euro)

“Geni e loro funzioni: un approccio integrato (GENEFUN)”, Fondo Speciale per lo Sviluppo
della Ricerca di Interesse Strategico, MIUR . (c.a. 50.000 euro)
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2001

2000

“Approcci genomici per la definizione di parametri biologici correlabili alle caratteristiche
qualitative delle uve e dei lieviti impiegati nei processi di vinificazione”, Fondo speciale per
lo sviluppo della ricerca di interesse strategico, MIUR. (c.a. 45.000 euro)

“Emoglobine e ossido nitrico nelle risposte di difesa della pianta”. Programmi di ricerca
scientifica di rilevante interesse nazionale, MIUR (c.a. 20.000 euro).

“Analisi del profilo di espressione di Medicago truncatula durante la patogenesi e la
simbiosi”. Programmi di ricerca scientifica di rilevante interesse nazionale, MIUR (c.a.
20.000 euro).

“Caratterizzazione della resistenza sistemica indotta da Sinorhizobium meliloti in Medicago
sativa”. Progetto speciale “Risorse genetiche di organismi utili per il miglioramento di
specie di interesse agrario e per un' agricoltura sostenibile”, MiPAF. (c.a. 85.000 euro)

“Protezione delle piante mediante |'uso di marcatori molecolari (PROMAR)”. Progetto
speciale “Tecnologie innovative per il settore agricolo e forestale”, MiPAF. (c.a. 31.000
euro)

“Caratterizzazione funzionale del ruolo svolto dall’ossido nitrico nella risposta ipersensibile
durante l'interazione pianta-patogeno”. Programmi di ricerca scientifica di rilevante
interesse nazionale, MURST biennio 2000-2001 (c.a. 60.000 euro)

PARTECIPAZIONE A COMITATI SCIENTIFICI E ORGANIZZAZIONE CONVEGNI

XLVIl Convegno della Societa ltaliana di Genetica Agraria. Verona, 24-27 Sept 2003
(Organizer)

Nitric oxide in plants. Verona, 28-29 August 2006 (Organizer)

ROS in plants 2007: A SFFR Plant Oxygen Group meeting on reactive oxygen and nitrogen
species. Gent, 12-14 Sept 2007

Xl International Congress on Molecular Plant-Microbe Interactions. Sorrento, 21-27 July
2007

Second International Plant Nitric Oxide Club Workshop, Dijon, 21-22 July 2008

Gli aspetti biologici dell’ossido nitrico. Rimini, 4-6 Ottobre 2008

3rd International Plant NO Meeting. Olmolouc, Czek Republic, 15-16 July 2010

15t iNOS (Italian Nitric Oxide Society) meeting. Rimini, 14-15 Ottobre 2011

4th STATSEQ Workshop. Verona, 18-19 Aprile 2012 (COST Action, organizer)

4th International Plant NO Club, Edinburgh, Scotland, July 26-27, 2012

2"4iNOS (Italian Nitric Oxide Society) meeting. Verona, 19 Marzo 2013 (organizer)
Solanaceae Conference 2016, Davis, CA, 13-16 Sept 2016

Dall’esoma per tutti al genoma di tutti. Verona 19 Aprile 2017 (organizer)
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e LXIl Convegno della Societa Italiana di Genetica Agraria. Verona, 25-28 Sept 2018
(Organizer)

CHAIRMAN

e Keystone Meeting on Plant Biology: Function and Control of Cell Death - Snowbird, Utah,
USA, 10-15 aprile 2003

e Cell biology and instrumentation: UV radiation, nitric oxide and cell death in plants, Yalta,
Ukraine, 7-11 settembre 2004

e Society of Experimental Biology (SEB) Meeting, Barcelona, Spain, 11-15 luglio 2005

e Meeting on Oxygen metabolism, ROS and redox signalling in plants of the Society for Free
Radical Research, Bristol UK, 18-20 dicembre 2005

e (COST 858 Grape Genome Bioinformatics Workshop. Bordeaux, 16-17 novembre 2006

e ROS in plants: A SFFR Plant Oxygen Group meeting on reactive oxygen and nitrogen
species. Ghent, Belgium, 12-14 settembre 2007

e Xlll International Congress on Molecular Plant-Microbe Interactions. Sorrento, 21-27 luglio
2007

e XLVII Convegno della Societa Italiana di Fisiologia Vegetale. Pisa, 30 giugno - 2 luglio 2008
e Gli aspetti biologici dell’ossido nitrico. Rimini, 4-6 Ottobre 2008

e 1st International Winter School on Nano and Biotechnology, Sterzing, Bozen, Italy January
26 - 30, 2009

e Plant ROS 2009: SFRR Plant Oxygen Group meeting on reactive oxygen and nitrogen
species. Helsinki, Finland, 8-10 July 2009

e 6th International Conference on the Biology, Chemistry, and Therapeutic Applications of
Nitric Oxide. Kyoto, Japan, 14-18 June 2010

e 3rd International Plant NO Meeting. Olmolouc, Czek Republic, 15-16 July 2010

e International Union of Microbiological Societies (IUMS) Congress 2011, Sapporo, Japan, 6-
10 September 2011

e Emerging analytical tools to quantify the plant-insect-environment interaction: new science
for the next generation integrated bio/sensors and probes. Bucarest, Romania, 16-18
November 2011

e 4th STATSEQ Workshop. Verona, 18-19 April 2012

e 5th International Plant NO Meeting, Munich, Germany, 24-25 July 2014

e 58mo Convegno della Societa Italiana di Genetica Agraria. Alghero, 15-18 Settembre 2014
e London Calling. Nanopore sequencing. London, 14-15 May 2015

e |l International Symposium on Postharvest Pathology: Using Science to Increase Food
Availability. Bari (Italy), 7 - 11 June 2015
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12th International Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants: from
model systems to field. Verona, 22-24 June 2015

Solanaceae Conference 2016, GENOMES & GENOME TECHNOLOGIES Session, Davis, CA,
13-16 Sept 2016

The Future of Medicine Starts Now: how science and new technology are reshaping health
science. Genova, ltaly, 29-30 June 2017

Corso avanzato di biologia molecolare, Genova, 25 January 2018
Joint meeting AGI -SIMAG, Cortona, 14-16 September 2023

XXVI Convegno nazionale Societa Italiana di Genetica Umana (SIGU) Rimini, 4-6 October
2023

COMUNICAZIONI AD INVITO A CONGRESSI

2000 La risposta di resistenza ai patogeni € modulata dall’interazione ossido nitrico — specie

reattive dell’ossigeno. XLIV Conv. Soc. Ital. Gen. Agraria, Bologna, 20-23 settembre

2001 La risposta di resistenza ai patogeni € modulata dall’interazione ossido nitrico — specie

reattive dell’ossigeno. VII Conv. Aspetti Biologici dell’Ossido di Azoto, Urbino 20-22
settembre

Signal interactions between nitric oxide and reactive oxygen intermediates in the plant
hypersensitive disease resistance response. Oxygen free radicals and oxidative stress in
plants. Nice — France, 19-21 novembre

2002 Nitric oxide-mediated signaling functions during the hypersensitive cell death. Workshop on

cell death in plants and animal systems. Madrid, Spain, 27 giugno

Signal interactions between nitric oxide and reactive oxygen intermediates in the plant
hypersensitive disease resistance response. X/th Meeting of the Society for Free Radical
Research International. Paris, France, 16-20 luglio

2003 The Balancing Act Between Reactive Oxygen Intermediates And Nitric Oxide Controls

Hypersensitive Cell Death. Keystone Meeting on Plant Biology: Function and Control of Cell
Death - Snowbird, Utah, USA, 10-15 aprile

Nitric oxide signaling in plant-microbe interactions. International Symposium ‘Nitric Oxide: a
Janus Molecule’, Roma, Italy 13-14 giugno

La morte cellulare ipersensibile nella risposta di resistenza ai patogeni. 98th Annual Congress
of the Italian Society of Botany, Catania, Italy — 24-26 settembre

2004 Non-symbiotic plant hemoglobin modulates nitric oxide bioactivity. 12th Biennial Meeting of

the Society for Free Radical Research International, Buenos Aires, Argentina, 5-9 maggio

Cell signalling during plant-pathogen interaction. XXVII European Society of Nematologists,
Roma, Italy, 14-18 giugno

Plant hypersensitive disease resistance response? NO way!. NATO Advance Workshop. Cell
biology and instrumentation: UV radiation, nitric oxide and cell death in plants, Yalta,
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Ukraine, 7-11 settembre

Nitric oxide and salicylic acid-mediated signaling in defense responses. Il Reuniéo brasileira
sobre indugdo de resisténcia em plantas & IV simpdsio de controle de doenca de plantas,
Lavras, M.G., Brasil, 9-11 settembre

2005 Nitric oxide function in functions in plant disease resistance. The first symposium on plant
neurobiology, Firenze, Italy, 17-20 maggio

Cell death and hypersensitive reaction of plants. 315 National Congress of the Italian Society
of Hystochemistry, Pisa, 15-17 giugno

Modulation of nitric oxide bioactivity by non-symbiotic haemoglobins EMBO Young
Investigator Lecture, sponsored by EMBO. Society of Experimental Biology (SEB) Meeting,
Barcelona, Spain, 11-15 luglio

Signaling through the plant hypersensitive disease resistance response? NO way! 7°
Convegno FISV , Riva del Garda, 22-25 settembre

Nitric oxide, superoxide and hydrogen peroxide crosstalk during the hypersensitive cell
death. Meeting on Oxygen metabolism, ROS and redox signalling in plants of the Society for
Free Radical Research, Bristol UK, 18-20 dicembre

2006 Nitric oxide functions in the plant hypersensitive disease resistance response. First Academia
Belgica-Francqui Foundation conference “Plants for the Future”, Roma, Italy 19 maggio

Proteomic analysis of S-nytrosilated proteins in Arabidopsis thaliana undergoing
hypersensitive cell death reveals a crucial function of nitric oxide in modulating peroxynitrite
bioactivity. 13th Biennial Meeting of the Society for Free Radical Research International,
Davos, Switzerland, 15-19 agosto

Toward a new Grape microarray platform. COST 858 Grape Genome Bioinformatics
Workshop. Bordeaux, 16-17 novembre

2007 S-nitrosylation inhibits peroxiredoxin Il E functions during the plant hypersensitive disease
resistance response. Society of Experimental Biology Meeting 2007. Glasgow (UK). 31 marzo
4 aprile

Nitric oxide inhibits peroxiredoxin Il E functions during the plant hypersensitive disease
resistance response. X!l International Congress on Molecular Plant-Microbe Interactions.
Sorrento, 21-27 luglio

S-nitrosylation of peroxiredoxins during the plant hypersensitive disease resistance response
boosts peroxynitrite activity. ROS in plants: A SFFR Plant Oxygen Group meeting on reactive
oxygen and nitrogen species. Ghent (Belgium) 12-14 settembre

S-nitrosylation of peroxiredoxin Il E promotes peroxynitrite-mediated tyrosine formation.
European Meeting of the Society for Free Radical Research, Vilamoura (Algarve, Portugal) 10-
13 ottobre

2008 Nitric oxide functions in plant-pathogen interactions. International Symposium on Molecular
models associated with the plant-pathogen interaction. Salamanca (Spain) 28-29 febbraio

DNA chips for transcriptomics analysis in grapevine. Tuning the taste of wine. Udine, 7 marzo

Le biotecnologie e gli organismi geneticamente modificati. MosaicoScienze 2008. Ponti sul
Mincio, Mantova, 28-31 maggio
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2009

2010

2011

Gli alimenti OGM. X° Congresso nazionale ANSISA: Cibo del futuro, futuro del cibo. Vicenza,
5-7 giugno

Il trascrittoma della vite. Simposio: Genomica delle piante in Italia. Accademia dei Lincei,
Roma, 17 giugno

Nitric oxide signaling functions in the plant hypersensitive disease resistance response. XLVI/
Congresso Societa Italiana di Fisiologia Vegetale. Pisa, 30 giugno — 2 luglio

Transcriptomics analysis in grapevine. The future of green biotechnology. Bioforum, Milano,
1-2 Ottobre

Ossido nitrico in pianta: conoscenze attuali e orientamento delle ricerche future. Gli Aspetti
Biologici dell’Ossido Nitrico, Rimini, 4-6 Ottobre

Transcriptomics Analysis In Grapevine. Plant and Animal Genome XVIII Conference, San
Diego, January 10-14

Nitric oxide signalling functions in plant disease resistance. XXXVIIl Annual Meeting of the
Brazilian Biochemistry and Molecular Biology Society. Aguas de Lindoia, Sao Paulo, Brazil,
May 16-19

Nitric oxide signalling functions in plant disease resistance. Advanced Topics in Plant
Biochemistry, Institute of Botany, Sao Paulo, Brazil, May 21

Next-generation sequencing technologies: potential application for environmental studies.
Advances in molecular sciences for environmental studies, linking biotechnological research
and spin-off activities, Piacenza, UCSC, 24 Giugno.

RNA-Seq analysis of Vitis vinifera transcriptome. COST TD0801 Statistical challenges on the
1000€ genome sequences in planys. Barcelona, 4-5 October

La decodifica del genoma della vite. BergamoScienza. Bergamo, 5 ottobre

Grapevine genome reveals wine's flavour secrets. Italy-Japan Symposium on “Food and
Health: past, present and future”. Tokyo, 22-23 October

RNA-Seq analysis of berry development in Vitis vinifera. Plant and Animal Genome XIX
Conference, San Diego (CA) USA, January 9-14

Plants fighting against pathogens: war school at the Salk Institute. Memorial Symposium for
Professor Chris Lamb. Norwich, UK, March 4t

Deep sequencing. Primo Congresso di Oncoematologia molecolare: risvolti clinici e
terapeutici. Torino, March 26-27

Nitric oxide functions in the plant hypersensitive disease resistance response. 6th
International Conference on the Biology, Chemistry, and Therapeutic Applications of Nitric
Oxide. Kyoto, Japan, June 14-18

Comparative analysis of different NGS platforms. iDSDn2010 - Next-generation Sequencing
for Biomedical Omics 2010. Trento, September 20-21

RNA-Seq analysis of Next Generation Sequencing data. Next Generation Sequencing
Workshop, Montevideo Huruguay, 13-20 November

How RNA-Seq is changing the functional characterization of plants. lllumina Scientific Summit
2011. Chantilly, France, June 6-8

18



2012

2013

Nitric oxide is a central starting point for multiple signaling cascades during the disease
resistance response. 10th International Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species
in Plants. Budapest, Hungary, July 5-8

Nitric oxide signaling functions in plant-pathogen interactions. [UMS 2011, Sapporo, Japan,
September 6-10

Nitric oxide signaling functions in plants. International Symposium on “Signaling Functions of
Reactive Oxygen Species”. Kumamoto, Japan, September 11

L’ ossido nitrico nella fisiopatologia vegetale. 1° Meeting Nazionale iNOS — Italian Nitric
Oxide Society. Rimini, October 14-16

Nitric oxide functions in plant disease resistance. Emerging analytical tools to quantify the
plant-insect-environment interaction: new science for the next generation integrated
bio/sensors and probes. Bucarest, Romania, November 16-18

Next Generation Sequencing. Conoscere il genoma per curare le leucemie. Brescia,
November 25

Assembling the diversity: variety-specific reconstruction and characterization of berries
transcriptome in Vitis vinifera cv. Corvina. Plant and Animal Genome XX Conference, San
Diego (CA) USA, January 14-18

Microarray or RNA-Seq: what to use if you are "just" a biologist. /llumina Seminar Series -
Using RNA Sequencing to Study the Transcriptome, Istituto Nazionale Tumori Milano, March
16

Microarray or RNA-Seq: what to use if you are "just" a biologist. MACPROGEN Conference,
Ohrid, Republic of Macedonia, March 29 - April 1

Next Generation Sequencing: tecnologia e applicazioni. Next Generation Sequencing. Nuovi
traguardi per la diagnostica e le terapie personalizzate delle leucemie. Bologna, May 11

Microarray or RNA-Seq: what to use if you are "just" a biologist. /llumina Seminar Series -
Using RNA Sequencing to Study the Transcriptome, Policlinico Umberto |, Roma, June 27

Grape Genome Sequencing and Assembly. 4th Annual Grape Research Conference, Corvallis
(OR) USA, July 15-18

Nitric oxide produced during the hypersensitive response modulates the plant signaling
network and inhibits the pathogen's virulence machinery. 7th International Conference on
the Biology, Chemistry, and Therapeutic Applications of Nitric Oxide. Edinburgh, Scotland,
July 22-26

Le nuove metodologie di analisi del DNA e dell’RNA. XX/ Congresso nazionale della Societa
Italiana di Ematologia Sperimentale, Rome, October 17-19

New strategies for NGS. Next Generation Sequencing for targeted personalized therapy of
leukemia. Bologna, Nov. 30 - Dec. 1

Genome reconstruction of Vitis vinifera cv. Tannat, the red wine variety with the highest
polyphenol content and remarkable antioxidant properties. Plant and Animal Genome XXI
Conference, San Diego (CA) USA, January 12-16

Genome reconstruction of Vitis vinifera cv. Tannat, the red wine variety with the highest
polyphenol content and remarkable antioxidant properties. The Plant Genomics Congress,
London May 13 - 14
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What we can do now (and next) to understand grapevine genomes: Genome reconstruction
of Vitis vinifera cv. Tannat, the red wine variety with the highest polyphenol content and
remarkable antioxidant properties. Grape Research Coordination Network, Davis, CA, USA
July 9-13

The high polyphenol content of Vitis vinifera cv. Tannat berries is conferred mostly by genes
that are not shared with the reference genome. COST Action FA1106 “QualityFruit”, Chania,
Crete Sept 22-25

Emerging sequencing technologies: what’s next? 15" International Conference on Chronic
Myeloid Leukemia - Biology and Therapy. Estoril, Portugal Sept 26-29

Nitric oxide signaling functions in plant disease resistance. Legacy of Nitric Oxide Discovery:
Impact on Disease Biology. Kerala, India Nov 5-6

2014 An Eggplant High Quality Genome Draft. Plant and Animal Genome XXII Conference, San
Diego (CA) USA, January 11-15

From Dispensable to Private: the Contribution of the Variety-specific Genome to the Plant
Phenotype. Food, Nutrition and Agriculture Genomics Congress. London, UK, April 7-8

From NextGen Sequencing to NextGen Diagnostics and Therapy. 3G (Genes, Genetics,
Genomics) Symposium 2014. Prague, Czech Republic April 11

Interpreting Next Generation Sequencing data in the clinic. The European Iron Club Meeting
2014, Verona, September 11-14

Plants can disarm pathogen's virulence machinery by S-nitrosylation of bacterial effectors.
Oxygen and nitrogen reactive species and environment: a new vision for 2020, Baeza, Spain,
October 15-17

The high polyphenol content of Vitis vinifera cv. Tannat berries is conferred mostly by genes
that are not shared with the reference genome. GRACious, First Israel-Italy Symposium, Sede
Boger, Israel, October 29-31

2015 Pipeline bioinformatiche del Whole-Exome Sequencing e software di interpretazione dei dati
NGS. NGS-PTL for Personalized Therapy of Leukemia: Bioinformatic Tools for NGS Data
Analysis, Bologna, January 29

My beautiful genome. SAS Forum 2015 — Analytics for everyone, Milano, April 22

An Eggplant (Solanum melongena L.) High Quality Genome Draft. 3 Plant Genomic
Congress. London, May 11-12

Sequencing in the field. London Calling. Nanopore sequencing. London, May 14-15

Sequencing your own genome. Danish Congress in Clinical Biochemistry 2015, Vejle,
Denmark, May 27-29

Next Generation Sequencing for next generation crops. Il International Symposium on
Postharvest Pathology: Using Science to Increase Food Availability. Bari (ltaly), June 7 - 11

Genetic predisposition of grapevine to polyphenols accumulation. Redox biology meets
nutrition. Stuttgart (DE), September 1-4

From next generation sequencing to next generation diagnostic and therapy. Anticipation
and Medicine. Delmenhorst (DE), September 28-30
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Tecnologie di Nuova Generazione per una Medicina di Nuova Generazione. 5° workshop
nazionale di Ematologia Traslazionale. Pisa (Italy), October 29-30

2016 (Im)precision Genomics. 182 Giornata di Studio sulle Cellule Staminali. Milano (ltaly), January
22

Geni e genomi: la bellezza nascosta del nostro DNA. SAP Executive Summit. Cernobbio, Como
(Italy) March 11-12

MinlON: a portable experience. Oxford Nanopore Sequencing. Keygene, Wageningen, (NL)
April 14, 2016

Next Generation Sequencing. La sclerosi multipla: nuove prospettive. Verona (Italy) April 15

Solanum melongena: an Illumina/BioNano Genomics integrated approach for a high quality
assembly of the Eggplant genome. 4" Plant Genomic Congress. London, May 9-10

Genomica: quali applicazioni e quale futuro. XLI Congresso Nazionale Associazione ltaliana
Ematologia Oncologia Pediatrica. Verona, May 22-24

La ricerca genetica per il miglioramento della qualita della vita. XXXIX Congresso
Associazione Nazionale Direttori Amministrativi e Finanziari. Catania, October 22-23

(Im)Precision Genomics. XIX Congresso Nazionale Societa italiana Genetica Umana. Torino,
November 23-26

2017 (Im)precision Genomics. lllumina User Group Meeting. Malaga (Spain), March 2-3

Le mappe ottiche nella caratterizzazione strutturale dei genomi, nell'assemblaggio de novo e
nel miglioramento genetico. Oltre il Transgenico: Nuovi approcci sostenibili per una Moderna
Agricoltura. Palermo, March 27

Next generation sequencing for next generation medicine. Meeting on standard NGS
protocols for clinical tissues, CRO Aviano, Pordenone, April 26-27

Methods, Instruments and Results: the relevance of governing the machinery to address the
right question. The Future of Medicine Starts Now: how science and new technology are
reshaping health science. Genova, Italy, June 29-30

2018 Dai geni ai genomi. Stati Generali della ricerca. Piacenza, Italy, June 15-16

Enhanced targeted resequencing by optimization of DNA insert length. European Human
Genetics Conference. Milan, June 16-19

From medical genetics to medical genomics. The fourth Edition of The pelvis as a Mother
International Meeting on “Journey to the Center of A.R.T.”. Bari, Italy, September 24-25

From medical genetics to medical genomics. XXI Congresso Nazionale Societa Italiana
Genetica Umana. Catania, Italy, October 25-27

2019 Enhanced targeted resequencing by optimization of DNA insert length. Advances in Genome
Biology and Technology (AGBT). Marcos Island, Florida February 27" March 2™

Superuomini: come modificare geneticamente I'uomo. Stati Generali della ricerca. Piacenza,
Italy, May 31 —June 1

Development of a portable genomic laboratory for water metagenomic analysis.
International Conference on Smarter Catchment Monitoring: Cleaner Water. London, UK,
Sept 4-6
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One reference genome is not enough: integration of multiple technologies for de-novo
assembly of individuals. LXIIl Conv. Soc. Ital. Gen. Agraria, Napoli, 10-13 Sept.

Genome Sequencing Technology Assessment. The Future of Medicine Starts Now: how
science and new technology are reshaping health science. Genova, 25-27 Sept.

Integration of multiple technologies for de-novo assembly of complex genomes. Joint
Meeting AGI - SIMAG. Cortona (Ar) 26-28 Sept.

Medical genetics and genomics in IVF laboratory. 3™ Med Alpregio Congress 2019, Bolzano,
11-12 Oct.

Genomics goes (in the) wild: on site sequencing for biodiversity studies. International
Conference on Bioinformatics, Montevideo, UY, 28-30 Oct.

Integration of multiple technologies for de-novo genome assembly. 11th Annual Next
Generation Sequencing & Clinical Diagnostics and 7th Annual Single Cell Analysis Congress,
London, UK, 7-8 Nov.

The effect of fragment size on whole exome sequencing efficiency using Twist Target Capture
kits. XXII Congresso Soc. Ital. Gen. Umana, Roma, 13-16 Nov.

(Im)precision genomics. ELIXIR INNOVATION AND SME FORUM. Data management in the life
sciences - a driver for innovation. Milan, Ita, 27 - 28 Nov.

2020 Characterization of long DNA regions by short and long reads. Oxford Global Digital
Workshop on Long and short read sequencing. NextGen Omics UK Series, 30 Sept.

Accurate genome reconstruction of Sars-Cov-2 for the analysis of intrahost and interhost viral
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