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3. ATTIVITA DI RICERCA

La sua attivita di ricerca ha toccato diverse tematiche, soprattutto nell'area dell'informatica
teorica, tra cui: teoria degli automi e dei linguaggi formali, algoritmi e complessita
computazionale, teoria dell'apprendimento computazionale, reti neurali e deep learning,

automi cellulari.

Negli ultimi anni, si e interessato a problematiche di carattere fortemente interdisciplinare,
da un lato applicando le proprie competenze nell'area del progetto di algoritmi allo sviluppo
di sistemi efficienti per I'analisi di sequenze di interesse biologico (bioinformatica), dall'altro
studiando modelli di calcolo "non convenzionale" ispirati a meccanismi biologici (algoritmi
genetici, DNA computing, sistemi a membrane) per la soluzione efficiente di problemi

computazionalmente difficili.

Per quanto riguarda il DNA computing, e stato coordinatore di una rete di eccellenza sul
calcolo molecolare (MolCoNet) finanziata dalla Commissione Europea ed ha studiato in
particolare i problemi di progetto di librerie di sequenze di DNA per la codifica efficiente di
informazioni e le classi di linguaggi generati da modelli formali del calcolo molecolare come i
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Ha inoltre studiato la potenza computazionale di numerose varianti dei sistemi a membrane,
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Per quanto riguarda la Bioinformatica e la Systems Biology si &€ occupato di:
e Sviluppo e uso di algoritmi efficienti per I'analisi di biosequenze, in particolare per
I"assemblaggio di frammenti, la scoperta di segnali o motivi comuni in sequenze di
DNA o RNA, la predizione di siti di splicing alternativi, la inferenza di reti regolatorie



anche attraverso la I'analisi di dati di trascrittomica e la clusterizzazione di geni co-
regolati, la predizione della struttura delle proteine

e costruzione ed implementazione di efficienti strutture ad indice per I'organizzazione
dei dati, come i Compact Directed Acyclic Word Graphs, con nuovi risultati sia dal
punto di vista teorico che pratico.

e Sviluppo e uso di strumenti di integrazione di dati biomedici attraverso portali e
servizi web.

e Sviluppo e uso di strumenti per la modellazione e simulazione "in silico" di sistemi e
processi biologici complessi. In particolare, sono stati modellati alcuni cammini di
segnalazione nel lievito. Per accelerare le simulazioni, molto onerose sul piano
computazionale, si sono anche usate architetture parallele basate su GPU. Si sono
inoltre studiati alcuni aspetti teorici relativi al ruolo del rumore ed all’analisi di
sensitivita in reti di reazioni biochimiche.

e Sviluppo e uso di strumenti basati su tecniche di apprendimento automatico e di
inferenza probabilistica per lo studio della progressione dei tumori.

Nel corso della sua carriera, il prof. Mauri ha pubblicato oltre 350 lavori di ricerca in riviste

internazionali, libri ed atti di convegni, sulle tematiche sopra delineate.
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