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Questo documento riporta le attivita svolte dalifaroperativa CNR-ISA nell'ambito del progetto
Badiera Interomics, fino al dicembre 2014.

Sono stati sviluppati strumenti dedicati all’anadisi risultati di spettrometria di massa, finahiz
all'allineamento degli spettri, I'identificazionei degnali caratteristici di set e subset di spettri
nell'ambito di analisi su larga scala, ALI-SPECTRANEAPOLIS, che si differenziano in alcune
peculiarita dell’algoritmo di allineamento dei sefinm/z. Lo strumento principale realizzato,
NEAPOLIS, é utilizzabile tramite interfaccia webd € inoltre parte integrante di un ulteriore
strumento sviluppato in collaborazione con I'ingao® Romano (Genova) che integra ulteriori
funzionalita di pre-processing del dato.

Per un approccio di studio della struttura delletgne su larga scala, € stata realizzata un nuova
versione del database GALTprotein, che ristruttompletamente la versione precedente e offre
nuove funzionalita. Tale database e oggetto detlante pubblicazione in Human Mutation (2014).

Lo stesso approccio e stato reso applicabile imdoainaloga ad altre proteine oggetto di mutazioni e
di interesse per il coinvolgimento in patologie umaal’estensione € stata per ora applicata ad altre
proteine coinvolte in diverse forme della Galattose cosi da estendere il GALTdb agli enzimi
GALK e GALE. Si prevede di applicare lo stesso appio a ulteriori proteine coinvolte in patologie
di tipo tumorale.

In collaborazione con la Dott.ssa Stefania Tomnfaari) sono stati analizzati dati di proteomica
relativi a campioni da soggetti affetti da canctess@no, con la finalita di identificare marcatori
specifici per la forma familiare e la forma sporadiln collaborazione con il dott. Antonio Faccluan
(Roma) e il prof. Alessandro Weisz (Salerno) sdat messe a punto delle strategie di analisi tli da
da diversi approcci “omici” (tra cui proteomicaradcrittomica) in studi su cellule di melanoma. In
un lavoro coordinato dalla dott.ssa Rosa Anna il (CNR-ISA) e che ha coinvolto, oltre ai
componenti di questa unita operativa, alcuni daaglta Seconda Universita di Napoli, sono stati
studiati i profili peptidomici di fluidi peritoneain pazienti affette da endometriosi per la rieed:
possibili markers peptidici della stadiazione deldologia. | risultati di queste collaborazionnha
prodotto due pubblicazioni, e altre sono in prepiarze.

Studi sulla struttura-funzione della proteina GA4dno stati svolti in collaborazione con i Dott. Ken

Lai (USA) e Michele Brivet (Francia), analizzandio effetti di numerose singole mutazioni della

proteina, nell’ottica di comprendere meccanismieunolari alla base della galattosemia. Inoltre, in
collaborazione con il Prof. Elia Poerio, sono stdfettuati studi sugli effetti di mutazioni sulla

funzionalita di inibitori di proteasi, con potentziapplicazioni biotecnologiche. Questi studi sono
stati oggetto di pubblicazioni.



La metodologia di estrazione di conoscenza fuzzydafh alla base del sistema che si intende
sviluppare é stata formalizzata ed é stato redbzza primo prototipo. Tale attivita & stata svafta
collaborazione con gli Ingg. De Pietro ed Espodét’ICAR-CNR.

E stata sviluppata, in collaborazione con il Pk&énto dell’'Universita degli Studi di Napoli, una
tecnica per indicizzare dati tri-dimensionali usaitici bi-dimensionali. E’ stato implementato un
prototipo di sistema per la gestione di dati sgazia

E’ stato organizzato il corso “Bioinformatics fonms Sciences” tenuto a Napoli dal 25 al 27
settembre 2012, a cui hanno preso parte circausi@sti e che ha coinvolto docenti italiani e steani
Nella giornata del 27 settembre il corso si € svah forma congiunta con il convegno
“Bioinformatica e Biologia Computazionale in Camjanraggiungendo un maggior numero di
partecipanti e creando una occasione di incondiceambi di conoscenze sulle tematiche di interess
del progetto. L'organizzazione dei due eventi @astoordinata da questa unitd operativa ed ha
coinvolto anche le unita operative presso IAC-CNIRAR-CNR (sezioni di Napoli).

E’ stato organizzato I'evento “InterOmics Tutorlahy” tenutosi a Napoli il 14 novembre 2013,
seguito da circa 50 partecipanti da istituziontg@epanti al progetto e da universita della Camgani
Il programma ha incluso tre tutorials di due oredidati alle discipline omiche e all’analisi deitida
da diversi discipline omiche. Il programma dettatglie descritto al sito:

http://bioinformatica.isa.cnr.it/InterOmicsTutdiDay/

Nella giornata del 15 novembre 2013, si & svoltocahvegno “Bioinformatica e Biologia
Computazionale in Campania — BBCC2013", con lagapbzione di circa 100 partecipanti, in cui
la sessione mattutina e stata dedicata ad intersei@ntifici da parte dei partners del Progetto
InterOmics. Il programma dettagliato € disponikileito:

http://bioinformatica.isa.cnr.it/BBCC/BBCC2013/

L'organizzazione dei due eventi nel 2013 é statadioata da questa unita operativa ed ha coinvolto
anche le unita operative presso IAC-CNR e ICAR-QB&ioni di Napoli).

E’ stata realizzata la giornata di studio “InterosiTutorial Day” (14 novembre 2014, Napoli, sede
CNR) seguita da circa 50 partecipanti proveniemistituzioni partecipanti al progetto e da uniitars
della Campania. Il programma ha incluso 4 tutordild,5 ore ciascuno, dedicati alle interazioni
molecolari e agli strumenti bioinformatici per gtudi connessi. L’'organizzazione é stata coordinata
da questa unita operativa ed ha coinvolto anchmi& operative presso IAC-CNR e ICAR-CNR
(sezioni di Napoli).

Il 28 novembre 2014 e stato realizzato il conve@®BCC2014 (Avellino, sede CNR) con la
partecipazione di oltre 100 iscritti e con preseiota scientifiche da parte di diversi gruppi della
Campania, tra cui diversi contributi da parte d=@ncatori coinvolti nel Progetto InterOmics.

Si prevede, di qui alla fine del progetto (previgéa il 31-12-2015) la prosecuzione delle attiuita
termini di applicazione degli strumenti bioinforntatealizzati, sulle tematiche gia affrontate o su
nuovi aspetti di interesse, con la possibilitaltriori miglioramenti agli strumenti per la solone

di aspetti emersi nel corso delle nuove applicazi8nprevede la realizzazione di pubblicazioni
scientifiche che descriveranno i risultati raggiunt



L’Unita Operativa ha essenzialmente realizzatmbpiettivi previsti, I'estensione del progetto al 31
12-2015 consentira una ulteriore applicazione dsgiimenti realizzati, con la possibilita di
ampliarne la diffusione, verificarne ulteriormetadunzionalita e realizzare eventuali migliorament
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