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Giorgio Grillo si è laureato in Scienze dell'Informazione nel 1993 presso l'Università degli Studi di Bari Aldo 
Moro con una tesi nell'ambito del Calcolo Parallelo applicato agli Algoritmi per l'analisi di sequenze 
biologiche. 

Ha iniziato a collaborare dal 1994 con il gruppo di Bioinformatica del CNR di Bari nello sviluppo di software 
per Genomica e Trascrittomica e nel 2001 è diventato Tecnologo del CNR presso Istituto di Tecnologie 
Biomediche (ITB) sede di Bari. 

Le attività di ricerca di maggior rilievo sono: disegno, sviluppo e gestione di database biologici specializzati, 
punti di riferimento a livello internazionale (UTRdb/UTRsite, MitoNuc/MitoRes, p53FamTag e PlantPis); 
sviluppo di metodologie e implementazione di algoritmi per l'analisi e l'annotazione funzionale delle 
sequenze biologiche, ampiamente utilizzati dalla comunità scientifica (CleanUp, PatSearch, CSTminer e 
GeneUp). Negli ultimi anni ha intrapreso lo studio e la messa a punto di sistemi per la gestione, 
integrazione e annotazione strutturale/funzionale di dati "omici" prodotti dalle piattaforme di Next 
Generation Sequencing (NGS). Si è specializzato nella costruzione di complesse pipeline/workflow in 
molteplici ambiti di analisi e nell'implementazione di Web Applications e Web Tools. Ha partecipato a 
numerosi progetti di ricerca sia nazionali che internazionali ed è autore/coautore di circa 40 articoli su 
riviste internazionali nel settore della Bioinformatica. 

 

Competenze in Bioinformatica: progettazione e implementazione di algoritmi e pipeline per l'analisi 
bioinformatica; progettazione e sviluppo di database bioinformatici e applicazioni per la loro gestione; 
realizzazione di Web application e Web server per workflow bioinformatici; analisi di dati di Genomica, 
Trascrittomica e Metagenomica, in particolare da dati prodotti da tecnologie di Next-Generation 
Sequencing (NGS). 

 

ESPERIENZE PROFESSIONALI 

Da Marzo 2001: Di ruolo nel Consiglio Nazionale delle Ricerche in qualità di Tecnologo di III Livello presso 
l’Istituto di Tecnologie Biomediche – Sezione di Bari. 

Aprile 2000 – Settembre 2000: Area della Ricerca C.N.R. of Bari, Bari (Italy). Contratto per Gestore 
software dell’Infrastruttura Bioinformatica allocata presso l’Area della Ricerca CNR di Bari. 

Aprile 1999 – Marzo 2000: Post-doc fellowship nel progetto “Reduced Complexity cDNA Probes” finanziato 
dal National Institute of Health (NIH) nell’ambito di una collaborazione tra il Sidney Kimmel Cancer Center 
– San Diego CA, USA e l’Area di Ricerca C.N.R. di  Bari. 

Maggio 1996 – Maggio 1999: Contratto di lavoro autonomo, coordinato e continuativo per il Dipartimento 
di Biochimica e Biologia Molecolare dell’Università degli Studi di Bari nell’ambito del progetto di ricerca 
dell’Unione Europea dal titolo “Methods and Software for Evolutionary Analysis of Genome Sequence 
Data” (n. BIO4-CT95-0130). 

Marzo 1995 – Febbraio 1996: Assegnatario della borsa di studio del Progetto Finalizzato INGEGNERIA 
GENETICA del Consiglio Nazionale delle Ricerche, nell’ambito della tematica “Tecnologia del DNA 
ricombinante”, svolta presso il Centro Studio sui Mitocondri e Metabolismo Energetico C.N.R. di Bari. 

Gennaio 1993 – Gennaio 1995: Collaborazione con l’Area di Ricerca del C.N.R. di Bari per supporto 
tecnico alla gestione dei sistemi informatici per ricerche nel campo della Biologia Molecolare. 

Novembre 1989 – Aprile 1991: Impiegato presso la ditta di consulenza e progettazione di impianti telefonici 
R.B.M. s.a.s. come responsabile del Settore Informatico e sviluppo software. 

Gennaio 1987 – Dicembre 1988: Collaborato con la Società INFORMED s.c.r.l. di Bari per la realizzazione 
di pacchetti software e per lo svolgimento di attività didattiche effettuate dalla Società per conto 
dell'Assessorato alla Formazione Professionale. 

 



ATTIVITA DIDATTICA 

Febbraio 1995: Docenza al Master in “Media & Information Technology” organizzato dalla Elea S.p.A. 
Formazione e Consulenza - Ente di Formazione - Gruppo Olivetti, tenutosi a Bari presso la struttura del 
CNR-IRMA. 

Novembre 2007: Docenza relative al modulo di Bioinformatica in merito al progetto: "Tecnico Superiore 
per le Applicazioni Informatiche" cofinanziato dalla Regione Puglia - Complemento di Programmazione - 
asse III - Risorse Umane - mis. 3.7 - "Formazione Superiore" Azione C), organizzato da Consorzio CARSO 
- Centro di Addestramento alla Ricerca Scientifica Oncologica, Valenzano (BA). 

Luglio 2008: Docente nel corso di formazione Progetto Strategico Regionale PS-012, nell’ambito 
dell’Accordo di Programma Quadro “Ricerca Scientifica” Intervento Progetti Strategici per il Corsi di 
formazione Progetto Strategico PST_01, organizzato dal Università degli Studi Centro di Ricerca 
Interdipartimentale BIOAGROMED – Foggia. 

Maggio 2009 - Luglio 2009: Docente nel Ciclo di Seminari nell'ambito del Progetto di Ricerca e Formazione 
Lab.8 "Laboratorio pubblicoprivato di bioinformatica applicata alla genomica" (DM19410 Ricerca 
"Laboratorio di Bioinformatica per la Biodiversità Molecolare" e Formazione "Formazione avanzata di 
Ricercatori Esperti di Bioinformatica per lo studio della Biodiversità Molecolare"), organizzato da Università 
Telematica Guglielmo Marconi – Roma. 

 

PARTECIPAZIONE A PROGETTI 

2015 - 2018: progetto FISM - Fondazione Italiana Sclerosi Multipla “High-throughput investigation of 
Multiple Sclerosis associated infectious agents by unbiased cDNA deep sequencing”.  

2011 - 2015: progetto MIUR PON_01 “VIRTUALAB - Sistemi Avanzati di Meccatronica Biomedicale di 
Diagnosi e Terapia Medica basati su Realtà Virtuale e Aumentata, Microelettronica, e su Laboratori 
robotizzati ad elevato throughput”. 

2011 - 2015: progetto MIUR PON_01 “MICROMAP - Sviluppo di una piattaforma tecnologica multiplex per 
diagnostica molecolare, portatile ed automatizzata, basata sulla logica strumentale del Lab-on-chip, in 
grado di consentire applicazioni multiparametriche in campo infettivologico”. 

2012 - 2014: progetto Bandiera MIUR InterOmics “Sviluppo di una piattaforma integrata per l’applicazione 
delle scienze ‘omiche’ alla definizione dei biomarcatori e profili diagnostici, predittivi, e teranostici”. 

Ottobre 2006 - Maggio 2010: progetto Regione Puglia “Progetto Strategico Regione Puglia - Ricerca e 
Sviluppo di nuovi strumenti Bioinformatici e Biotecnologici per l’analisi del Profilo di Espressione genica e 
proteica del Cancro e per l’identificazione di marcatori biologici per la diagnosi precoce delle neoplasie 
colo-rettali, renali e del Cavo Orale”. 

Dicembre 2008 - Dicembre 2010: BioBancOncologicaPugliese (BioBOP): Network per l'utilizzo di tessuti 
oncologici controllati e caratterizzati per lo sviluppo di nuovi approcci diagnostici, farmacologici e 
biomedicali. 

Novembre 2006 - Dicembre 2012: MBLab: Laboratorio pubblico-privato di Bioinformatica per la 
Biodiversità Molecolare MIUR-FAR. 

Settembre 2005 - Settembre 2011: LIBI: International Laboratory for Bioinformatics 

Febbraio 2005 - Gennaio 2010: EMBRACE : A European Model for Bioinformatics Research and 
Community Education. Progetto Europeo del VI Programma Quadro: Network of Excellence. 

Gennaio 2003 - Luglio 2007: Bioinformatica per la Genomica e Proteomica MIUR-FIRB. 

Gennaio 2003 – Gennaio 2007: BIG: Potenziamento delle Infrastrutture per la Bioinformatica e la 
Genomica PON 2000-2006 Azione a della Misura II.1. 

Luglio 2001 – Luglio 2004: Study of p53 gene family and identification of new transactivated genes by 
Bioinformatics and Microarray approaches Associazione Italiana per la Ricerca sul Cancro (AIRC). 

Aprile 2000 – Aprile 2006: Studio di geni di interesse biomedico e agroalimentare Piani di Potenziamento 
delle Rete Scientifica e Tecnologica MURST Cluster L.488/92. 
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