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CURRICULUM VITAE 

Giancarlo Mauri 

1. INFORMAZIONI GENERALI 

Giancarlo Mauri si è laureato in Fisica nel 1973.  

Dal 1990 è professore di prima fascia di Informatica (SSD INF/01), attualmente presso 
l'Università di Milano-Bicocca.  

E' socio fondatore della Società Italiana Reti Neurali (SIREN), della Associazione Italiana di 
Telemedicina e Informatica Medica (AITIM), della Associazione Italiana per la Bioinformatica 
(BITS), del Capitolo italiano dell'EATCS (European Association of Theoretical Computer 
Science), e della International Society of Nanoscale Science, Computing, and Engineering 
(ISNSCE ).  

E' o è stato membro dello Steering Committee di alcune conferenze internazionali (DLT, 
UCNC, ACRI, CMC, BIC-TA).  

Nel corso della sua carriera, il prof. Mauri ha pubblicato oltre 350 lavori di ricerca in riviste 
internazionali, libri ed atti di convegni, ed è stato responsabile di diversi progetti di ricerca 
nazionali o internazionali. 

Ha svolto attività di valutazione di progetti di ricerca, ex-ante, in itinere ed ex-post, per la 
Commissione Europea, il MIUR, la regione Sardegna, la Regione Calabria, la Regione Emilia-
Romagna, l’Università di Verona, la National Science Foundation (USA), le agenzie nazionali 
per la ricerca di UK, Canada, Repubblica Ceca, Finlandia, Francia. 

E’ stato membro del panel di valutazione degli Istituti del CNR nel 2009. 

2. CARICHE RICOPERTE 

Dal 1991 al 1998 è stato presidente del Capitolo Italiano dell'EATCS (European Association of 
Theoretical Computer Science) 

Dal 27.2.1992 al 31.10.1997 è stato Direttore del Dipartimento di Scienze dell'Informazione 
dell'Università degli Studi di Milano. 

Dal 1994 al 1998 è stato membro del Consiglio Scientifico del Laboratorio LIP della Ecole 
Normale Superieure di Lione 

Dal 1998 al 2002 è stato presidente del Working Group IFIP (International Federation of 
Information Processing) sugli automi cellulari  

Dal 2001 è membro del Consiglio Direttivo della Associazione Italiana per la Telemedicina e 
l'Informatica Medica  
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Dal 1.11.2001 al 31.10.2007 è stato coordinatore del Dottorato di Ricerca in Informatica 
presso l'Università degli Studi di Milano-Bicocca. 

Dal 1.10.2003 al 30.9.2009 è stato membro del Consiglio d’amministrazione dell'Università 
degli Studi di Milano-Bicocca. 

Dal 1.1.2004 al 31.12.2015 è stato membro del Consiglio d’amministrazione del Consorzio 
per la Ricerca sui Materiali Avanzati (CoRiMAv)  

Dal 14.01.2010 al 30.09.2011 è stato membro del Consiglio Direttivo del CINI (Consorzio 
Interuniversitario Nazionale per l'Informatica)  

Dal 1.10.2011 è direttore del Dipartimento di Informatica, Sistemistica e Comunicazione 
dell’Università di Milano-Bicocca 

Dal 20.11.2013 è membro del Consiglio Consortile del CINECA  

3. ATTIVITÀ DI RICERCA 

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

Negli ultimi anni, si è 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 l'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, è 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 
sistemi di accoppiamento.  

Ha inoltre studiato la potenza computazionale di numerose varianti dei sistemi a membrane, 
sia sotto il profilo dell'universalità che della definizione di una struttura di classi di 
complessità.  

Per quanto riguarda la Bioinformatica e la Systems Biology si è occupato di:  
• Sviluppo e uso di algoritmi efficienti per l'analisi di biosequenze, in particolare per 

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

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

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

• 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 
sensitività in reti di reazioni biochimiche. 

• 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.  

4. PROGETTI DI RICERCA 

E' o é stato coordinatore o responsabile di unità locale per numerosi progetti di ricerca, tra 
cui: 
– Disegno e analisi degli algoritmi (Fondi MPI 40%), resp. Unità locale Università di Milano 

dal 1982 al 1993 
– Algebraic and Syntactic Methods In Computer Science (Fondi CEC – Esprit Basic 

Research Action) 1 e 2, 1990–1996 
– NEUROCOLT – Neural networks and computational learning theory (Fondi CEC – Esprit 

Basic Research Action) 1995–1998 
– Bioinformatica e genomica (PRIN MIUR) 1999–2001 
– MolCoNet – Molecular Computing Network (Fondi V Programma Quadro Europeo) 

2001–2004 
– Oncology over the Internet (Fondi MIUR), 2002–2003 
– Algoritmi bio-molecolari per problemi NP completi (FIRB MIUR), 2003–2006 
– NEUROWEB – Integration and sharing of information and knowledge in neurology and 

neurosciences (European Commission FP6, Contract no.: 518513) 2006–2008 
– Bronte – Biological processes Redescriptions by ONtology Expressions (European 

Commission IST Programme: IST-2001-8.1.2) 2006–2008 
– Retronet – Analisi computazionale di reti biochimiche metaboliche e/o regolatorie 

(Fondi Regione Lombardia) 2011–2013 
– NEDD – Network Enabled Drug Design (Fondi Regione Lombardia) 2011–2013 
– Systems Biology (Fondi MIUR), 2012– 
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states. Biotechnology Advances 30 (1), 2012, 9–107  
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Optimization for Mass Spectra Data Alignment. IEEE/ACM Transactions on Computational 
Biology and Bioinformatics 9 (3), 2012, 934–939  
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92, 2012, 106–121 
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sustained by enhanced glycolysis and mitochondrial metabolic remodeling, Frontiers in 
Physiology 2012, 3:362 

6 L. Corolli, C. Maj, F. Marini, D. Besozzi, G. Mauri. An excursion in reaction systems: from 
computer science to biology, Theor. Computer Science 454, 2012, 95–108 

7 L. Vanneschi, Y. Pirola, G. Mauri, M. Tomassini, P. Collard, S. Verel. A study of the neutrality in 
boolean functions landscapes in genetic programming, Theoretical Computer Science 425, 
2012, 34–57 

8 F. Archetti, I. Giordani, G. Mauri, E. Messina. A new clustering approach for learning 
transcriptional modules, Int. J. Data Mining and Bioinformatics 6(3), 2012, 304–323 

9 L. Manzoni, L. Vanneschi, G. Mauri. A Distance Between Populations for One–Point Crossover 
in Genetic Algorithms, Theoretical Computer Science 429, 2012, 213–221 

10 L. Vanneschi, G. Mauri. A Study on Learning Robustness using Asynchronous 1D Cellular 
Automata Rules, Natural Computing 11(2) , 2012, 289–302 

11 A. Dennunzio, E. Formenti, L. Manzoni, G. Mauri. m–Asynchronous Cellular Automata: from 
fairness to quasi–fairness, Natural Computing 12(4), 2013: 561-572 
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15 C. Maj, E. Mosca, I. Merelli, G. Mauri, L. Milanesi. Sensitivity analysis for studying the relation 
between biochemical reactions and metabolic phenotypes, J of Bioinformatics and Comput Biol 
11(1) 2013 
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systems with active membranes, J. Logic and Computation 25(4), 2015, 1047–1071 
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Enzymatic Numerical P Systems, Int. J. of Unconventional Computing 9(5-6), 2013: 385-404 

18 M. Antoniotti, G. D. Bader, G. Caravagna, S. Crippa, A. Graudenzi, G. Mauri. GeStoDifferent: A 
Cytoscape plugin for the generation and the identification of Gene Regulatory Networks 
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of Renal Cell Carcinoma investigated by peptidomic approaches, PLoS ONE 9(9): e106684, 2014 
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34, 2014 
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32 C. Cava, I. Zoppis, M. Gariboldi, I. Castiglioni, G. Mauri, M. Antoniotti. Combined analysis of 
chromosomal instabilities and gene expression for colon cancer progression inference, J Clinical 
Bioinformatics 4(1):2, 2014 

33 C. Damiani, D. Pescini, R. Colombo, S. Molinari, L. Alberghina, M. Vanoni, G. Mauri. An 
ensemble evolutionary constraint–based approach to understand the emergence of metabolic 
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