CURRICULUM VITAE ET STUDIORUM

INFORMAZIONI PERSONALI
Nome: Domenico Giosa

Nazionalita: Italiana

Email: dgiosa@unime.it

Telefono: +390906765634
ORCID: 0000-0002-3893-5296

SCOPUS ID: 56940924600

POSIZIONI PROFESSIONALI

31/12/2021 — presente:  Ricercatore (RTD-A; art.24 c.3 240/2010) in Genetica (SSD: BIO/18),
Dipartimento di Scienze Chimiche, Biologiche, Farmaceutiche ed Ambientali, Universita degli Studi di
Messina, Italia.

PON “Ricerca e Innovazione” 2014-2020 — CUP J45F21001750007

Titolo del Progetto: “Decifrare i genomi e i trascrittomi di Sporothrix spp. utilizzando la Next Generation
Sequencing e strumenti bioinformatici”.

2021: Incarico di Prestazione Occasionale, Dipartimento di Scienze Chimiche, Biologiche, Farmaceutiche
ed Ambientali, Universita degli Studi di Messina, Italia.

PRIN 2017 progetto intitolato “Inibizione naturale e farmacologica della prima fase della replicazione virale
(VirSudNet)”, codice progetto 2017M8R7N9, CUP Code J44119000670006.

01/03/2016 — 31/03/2017: Borsa di Ricerca, .R.C.C.S. Centro Neurolesi “Bonino Pulejo”, Messina,
Italia.

Progetto di Ricerca GR-2011-02347606 intitolato “Application of molecular methodologies including multi locus
sequence typing (MLST) and microsatellite-based genotyping to determine the frequency and distribution of
clinically important Candida species in hospital care units and use of the whole genome mapping (WGM)
technology as tool for comparative genome analysis of Candida parapsilosis epidemic clones”.

ATTIVITA DIDATTICA

2021-2024: Cultore della Materia per le discipline "Tecniche Molecolari per lo Studio dei Microrganismi ™
(SSD: BI0O/19 - Microbiologia) e “Bioinformatics and Molecular Networks” (SSD: BIO/18 - Genetica), presso
I’Universita degli Studi di Messina, Italia.

2023-2024: Docente del Corso “Bioinformatics and Genetics with application in forensic sciences”,
Dipartimento di Scienze matematiche e informatiche, scienze fisiche e scienze della terra, Universita degli Studi di
Messina, Italia.

2022-2023: Docente del modulo “Genomica Applicata e Bioinformatica”, insegnamento “Tecnologie
Microbiche Applicate con Genomica Applicata e Bioinformatica”, CdLM in Biologia della Salute, delle
Tecnologie Applicate e della Nutrizione, Dipartimento di Scienze Chimiche, Biologiche, Farmaceutiche ed
Ambientali, Universita degli Studi di Messina, Italia.

2021-2022: Docente del Corso di “Bioinformatics & Molecular Networks”, CdLM in Biotecnologie
Mediche, Dipartimento di Scienze Biomediche, Odontoiatriche e delle Immagini Morfologiche e Funzionali,
Universita degli Studi di Messina, Italia.

2020-2021: Seminari didattici integrativi per il corso “Biotecnologie Microbiche” del Corso di Laurea
Magistrale in Biologia, Dipartimento di Scienze Chimiche, Biologiche, Farmaceutiche ed Ambientali, Universita
degli Studi di Messina, Italia.

2019-2020: Docente del Corso “Emerging role of bioinformatics in computer studies of epigenetics and
implications for pathologies”, Master I livello in “OCCUPATIONAL AND ENVIRONMENTAL RISK
MANAGEMENT, Dipartimento di Scienze Biomediche, Odontoiatriche e delle Immagini Morfologiche e
Funzionali, Universita degli Studi di Messina, Italia.

2018-2019: Seminari didattici integrativi per il "Corso Integrato di Microbiologia: Patogenesi delle malattie
epatiche", Laurea Magistrale in Biotecnologie della Salute, Dipartimento di Patologia Umana dell’Adulto e dell’eta
evolutiva, Universita degli Studi di Messina, ltalia.

2017-2018: Seminari didattici integrativi per il "Corso Integrato di Microbiologia: Patogenesi delle malattie
epatiche", Laurea Magistrale in Biotecnologie della Salute, Dipartimento di Patologia Umana dell’ Adulto e dell’eta
evolutiva, Universita degli Studi di Messina, Italia.

2015-2016: Seminari didattici integrative per il Corso di “Genetica Molecolare”, Corso di Laurea Magistrale
in Biologia, Dipartimento di Scienze Chimiche, Biologiche, Farmaceutiche ed Ambientali, Universita degli Studi
di Messina, Italia.

ATTIVITA DIDATTICA INTERNAZIONALE

2022-2023: Docente presso 1’International Summer School “Topics in Microbiology and Parasitology”,
Doctoral Program, University of Concepcién, Concepcidn, Chile.
2017-2018: Docente del Corso “Bioinformatics”, Master in Plant Protection and Biotechnology, Moulay

Ismail University, Faculty of Science, Meknés, Morocco.
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ESPERIENZE PROFESSIONALI

2020: Attivita di Ricerca presso Genomix4L.ife s.r.l. (6 mesi)

Baronissi, Salerno, Italia.

2018/2019: Attivita di Ricerca presso Sequentia Biotech SL (6 mesi)
Barcellona, Spagna.

2017: Attivita di Ricerca presso Sequentia Biotech SL (2 mesi)
Barcellona, Spagna.

2015: Erasmus+ presso il CBS-KNAW Fungal Biodiversity Centre (3 mesi)
Utrecht, Olanda.

2011: Tirocinio presso Ospedale Bianchi — Melacrino — Morelli (3mesi)
Reggio Calabria, Italia.

ATTIVITAEDITORIALE
2022: Guest Associate Editor in Fungal Pathogenesis (Frontiers in Cellular and Infection Microbiology)

2018-presente: Revisore per le seguenti riviste Nazionali ed Internazionali: Frontiers, MDPI, PLOS ONE,
INFEZMED

MEMBRO DI SOCIETA SCIENTIFICHE
2023-presente: Associazione Genetica Italiana (AGI)
2022-presente: International Society of Human & Animal Mycology (ISHAM)

FINANZIAMENTI
2022-2023: Finanziamento Attivita di Base della Ricerca di Ateneo FABBR-UniME 2022

ISTRUZIONE E FORMAZIONE

2017-2020: Dottorato di Ricerca (PON DOT1314013 — Borsa 1)

XXXIII Ciclo in Biotecnologie Mediche e Chirurgiche (DT102)

(PON DOT1314013) - CUP: J78G17000110007

Universita degli studi di Messina, Messina (lItalia)

Titolo della tesi “Development of a custom NGS method and of a pipeline ad hoc bioinformatics for the
characterization of the integrations of Hepatitis B virus in hepatocellular carcinoma”.

Tutor: Prof. Teresa Pollicino

Voto: summa cum laude

2015: Laurea Magistrale in Biologia (LM-6)

Universita degli Studi di Messina, Italia.

Tesi in Genetica (BIO/18) dal titolo "Sequenziamento Parallelo Massivo dell’intero genoma di Sporothrix pallida”.
Tutor: Prof. Orazio Romeo

Voto: 110/110 cum laude

COMPETENZE PROFESSIONALI

Analisi bioinformatica di dati di sequenziamento di DNA e RNA (Sanger, Next Generation Sequencing, Third
Generation Sequencing, Optical Mapping);

Assemblaggio di genomi e trascrittomi de-novo e reference-guided; Variant Calling (SNPs e SV); Genomica
comparativa; Annotazione strutturale e funzionale di genomi/trascrittomi; Analisi di espressione genica
differeniale; Gene Ontology Enrichment Analysis e Pathway Enrichment Analysis; Metagenomica e
metatrascrittomica (target e whole-genome); Allineamenti di sequenze (nucleotidiche e aminoacidiche); Filogenesi
molecolare (target e whole-genome); Interazioni miRNA-target; Sviluppo di pipeline bioinformatiche ad hoc.

Gli studi condotti dal Dr. Giosa si sono concentrati principalmente, ma non esclusivamente, sugli organismi fungini
(Sporothrix spp., Candida spp., Cryptococcus spp., Fusarium spp., Hortaea spp.), virus (HSV, HBV, HCV) e
mammiferi (Homo sapiens sapiens, Sus scrofa).

PRODOTTI DI RICERCA

PROGETTI DISPONIBILI ONLINE

GENOMI: JNEX02000000; LVYW01000000; LVYX01000000; GCA_006511355.1; CP025717-
CP025731; JACSRB000000000; JACSRC000000000; JADMNF000000000; JADMNG000000000;
JADMNH000000000; JADMNI000000000; CP071552-CP71572;

TRASCRITTOMI: GEVWO00000000.2, GEVV00000000.2

BIOPROJECTS: PRINA650273; PRINA539953; PRINAG41248; PRINA428229; PRINA327736;
PRINA327731; PRINA633855; PRINA418771.

GENE EXPRESSION OMNIBUS (GEO): GSE145856.

DATABASE: http://sporothrixgenomedatabase.unime.it/
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