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LAUREA MAGISTRALE IN QUANTITATIVE AND COMPUTATIONAL 
BIOSCIENCES (ORD. 2024)

Curriculum: Corsi comuni

ADVANCED STATISTICS AND DATA ANALYSIS

Titolare: Prof. DAVIDE RISSO

Periodo: I anno, 2 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 32A+32E; 6,00

Prerequisiti:
I prerequisiti del corso sono i contenuti dell'insegnamento Statistics & R, offerto nel primo semestre. In particolare, si assume da parte degli studenti la 
conoscenza di base del linguaggio R, delle nozioni di stima di parametri, test d'ipotesi, p-value e regressione lineare.

Conoscenze e abilità da acquisire:
- Conoscenza approfondita dei concetti fondamentali della statistica inferenziale, quali la funzione di verosimiglianza e il suo uso nella stima di parametri; - 
Capacità di comprendere criticamente i principali modelli statistici utilizzati in biologia, quali i modelli di regressione e le sue generalizzazioni; - Avanzate 
capacità di analisi di dati anche complessi e ad alta dimensionalità; - Capacità di formulare modelli statistici per rispondere a domande di interesse biologico; - 
Capacità di interpretare i risultati in modo critico nell'ambito biologico.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
L'insegnamento enfatizza gli aspetti applicativi e computazionali rispetto alla loro formalizzazione matematica. Numerosi esempi reali, in ambito biologico, 
ambientale e medico, sono usati per motivare e illustrare i vari metodi e modelli. Un congruo numero di lezioni sarà svolte in laboratorio informatico 
utilizzando l'ambiente per il calcolo e la grafica statistica R (http://www.r-project.org).

Contenuti:
- Funzione di verosimiglianza e stima di massima verosimiglianza (1 CFU). - Modelli di regressione: modelli lineari normali; analisi della varianza, contrasti 
e inferenza per modelli lineari; modelli lineari generalizzati, inferenza per modelli lineari generalizzati (1 CFU). - Modelli per dati ad alta dimensionalità e per 
dati dipendenti: regressione ridge e lasso, modelli a effetti casuali, dipendenza spazio-temporale (1 CFU). - Metodi non parametrici: smoothing, bootstrap, 
permutazioni (1 CFU).

Modalità di esame:
Esame scritto in laboratorio informatico

Criteri di valutazione:
La valutazione si baserà sulla comprensione dei concetti principali e sulla capacità di applicarli autonomamente.

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
- Slides delle lezioni e altro materiale didattico messo a disposizione sul sito del corso. - Libri di testo differenti potrebbero essere indicati nelle prime lezioni 
sulla base della preparazione pregressa degli studenti.

BIG DATA: AN ETHICAL AND ECONOMICAL PERSPECTIVE
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Titolare: Prof. LUCA PAGANI

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: ; 1,00

Contenuti:
Un ciclo di 4 seminari (a distanza o in presenza) di 2 ore ciascuno, volti ad affrontare tematiche etiche e sociali legate all'adozione dell'Intelligenza 
Artificiale e all'utilizzo dei Big Data nell'ambito della ricerca e sviluppo.

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

GENERAL MATHEMATICS

Titolare: Prof. GIOVANNI CONFORTI

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 48A; 6,00

Prerequisiti:
Nessuno

Conoscenze e abilità da acquisire:
Gli studenti acquisiranno delle nozioni di base di calcolo vettoriale, algebra lineare, e ottimizzazione vincolata e non. Alcuni cenni sulle equazioni 
differenziali ordinarie e possibili applicazioni in ambito biologico verranno fatti alla fine del corso.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Lezioni teoriche frontali con scrittura su lavagna o tablet. Verranno svolte sessioni di esercizi.

Contenuti:
ALGEBRA LINEARE; 1. Spazi vettoriali, applicazioni lineari 2. Autovettori e Autosaloni di matrici 3. Soluzione di sistemi lineari; fattorizzazioni di matrici LU, 
QR e SVD, con applicazioni; soluzioni di equazioni non-lineari; 4. Classificazione di trasformazioni lineari; isometrie 5. Forme quadratiche; matrici 
semidefinite positive e teorema spettrale. OTTIMIZZAZIONE: 1) Introduzione all'ottimizzazione e ai problemi convessi; 2) Metodi di ottimizzazione non 
vincolata: metodo del gradiente; algoritmo di Newton; 3) Metodi di ottimizzazione vincolata: programmazione lineare e dualità; metodi per la 
programmazione non lineare (gradiente condizionale, gradiente proiettato); dualità Lagrangiana; applicazioni in finanza; SISTEMI DINAMICI 1. Introduzione 
ai sistemi dinamici, richiami sulle equazioni differenziali lineari 2. Sistemi predatore-preda; equazioni di Lotka-Volterra

Modalità di esame:
Esame scritto quiz con domande sia a scelta multipla che aperte.

Criteri di valutazione:
Verrà valutata la capacità operativa degli studenti di manipolare oggetti matematici (matrici, equazioni).

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Note del docente, fogli di esercizi.

GENOMICS (I.C.)

Titolare: Prof. LUCA PAGANI

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Prerequisiti:
Conoscenze delle basi fondamentali della bioinformatica e conoscenze di base di biologia molecolare, genetica e biochimica.

Conoscenze e abilità da acquisire:
Il corso presenta da un punto di vista teorico e pratico i principali metodi e algoritmi per l’analisi dei dati di sequenziamento provenienti da tecnologie di 
ultima generazione e vuole dare allo studente una panoramica generale delle tecniche più utilizzate per la gestione e l’analisi dei dati di trascrittomica, 
genomica ed genetica di popolazione. Il corso intende formare studenti che abbiano la capacità critica e l’indipendenza scientifica nell’utilizzo delle principali 
tecnologie di sequenziamento e dei principali metodi bioinformatici in questo contesto.

Modalità di esame:
La valutazione consisterà in esercizi pratici e la possibilità di discutere oralmente i risultati per valutare le conoscenze acquisite nel campo della Genomica.

Criteri di valutazione:
• Comprensione critica degli argomenti del corso • Padronanza nell'elaborarazone degli argomenti del corso • Capacità di applicazione i concetti affrontati a 
semplici casi studio
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Moduli del C.I.:
Computational human evolution (Mod. B)
Next generation sequencing (Mod. A)

COMPUTATIONAL HUMAN EVOLUTION (MOD. B)

Titolare: Prof. LUCA PAGANI

Periodo: I anno, 2 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 32A+32E; 6,00

Contenuti:
L'insegnamento si prefigge di coniugare conoscenze di base nell'ambito dell'Antropologia Molecolare e della Genetica di Popolazione Umana ad abilitá 
pratiche (bioinformatiche) pensate per applicazioni lavorative nella'ambito della Personal Genomic e dell'analisi dell'ancestralitá. In particolare verranno 
affrontati, da un punto di vista sia teorico che pratico ed applicativo, i seguenti temi: 1) Mescolamento genetico e local ancestry; 2) Ancestry deconvolution 
e analisi ancestry-specific; 3) Differenziamento genetico fra popolazioni umane a livello di intero genoma e a livello di singolo marcatore; 4) Effetti sul 
genoma degli eventi di selezione naturale; 5) Fenomeni di introgressione fra Homo sapiens e Umani archaici. Questi obiettivi generali sono affrontati 
attraverso la discussione critica in classe di casi di studio tratti da letteratura scientifica primaria nel campo della antropologia molecolare e attraverso 
estensive esercitazioni in laboratorio di informatica.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso è strutturato in 8 lezioni da remoto e 8 lezioni frontali da 2 ore ciascuna (32 ore blended, 4 CFU), e in 8 lezioni pratiche da 4 ore ciascuna (32 ore di 
laboratorio, 2 CFU). Le lezioni frontali introducono i temi e la teoria di base tramite risultati scientifici recenti e propongono piccoli esercizi pratici per fissare 
i concetti visti durante la lezione. I temi trattati in classe vengono poi affrontati in modo pratico durante le esercitazioni in ambiente Unix, sotto la guida 
costante del docente, fino ad assemblare un insieme di strumenti analitici necessari a portare avanti un'intera analisi di ancestralitá. Gli strumenti acquisiti 
durante le esercitazioni forniranno la base per lo svolgimento dell'esame (pratico).

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
I materiali di studio sono rappresentati da: 1) slides delle singole lezioni, rese disponibili agli studenti sulla piattaforma e-learning alcuni giorni dopo la 
lezione stessa; le presentazioni in PPT permettono agli studenti di seguire il filo della trattazione; 2) testi e manuali; 3) paper scientifici e review indicati di 
anno in anno sulla base della letteratura scientifica più recente (parte monografica); 4) ulteriori testi di approfondimento (facoltativi) suggeriti a lezione.

Testi di riferimento:
Mark Jobling, Chris Tyler-Smith, Edward Hollox, Matthew Hurles, Toomas Kivisild, Human Evolutionary Genetics, Second Edition. : Garland Science, 2013

NEXT GENERATION SEQUENCING (MOD. A)

Titolare: Prof. GABRIELE SALES

Periodo: I anno, 2 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 32A+32E; 6,00

Contenuti:
1. Metodi di allineamento per dati NGS - Trasformazione Burrows–Weeler, indicizzazione del genoma - Utilizzo dei programmi di allineamento Bowtie, 
TopHat e STAR - Controllo della qualità - Calcolo delle metriche per la verifica della qualità con FastQC e QoRTs - Metodi di quantificazione dell’espressione 
genica - Quantificazione delle abbondanze con i software RSEM e STAR 2. Assemblaggi trascrittomici - Software di assemblaggio per reads corte: Trinity - 
Metodi di combinazione di assemblaggi: EvidentialGene. - Metodi di annotazione: BLAST, InterproScan. 3. Introduzione ai dati omici e agli open data - 
Approcci programmatici per l’interrogazione di banche dati: esempio di BioMart. 4. Analisi dei dati di espressione genica - Normalizzazione - Analisi 
esplorativa - Test per l’analisi Differenziale di espressione - Metodi di analisi funzionale per l’interpretazione dei dati 5. Analisi delle varianti del DNA - Filtri di 
qualità - Test per il variant calling - Principali database di varianti, utilizzo e analisi - Software per l’identificazione di varianti germinali: VarScan, DeepVar 6. 
Introduzione ai dati di single cell - Workflow di analisi Seurat

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso è diviso in lezioni frontali, lezioni interattive in forma di journal club ed esercitazioni pratiche svolte al computer. L'insegnamento è interattivo, con 
domande e presentazione di casi di studio, per promuovere la discussione e la riflessione critica in aula. Inoltre durante le esercitazioni lo studente affronta 
problemi specifici, presentando alla fine di ogni esercitazione un resoconto sull'attività svolta e sui risultati ottenuti.

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Le diapositive delle lezioni frontali del corso e lo schema delle esercitazioni da svolgere al computer sono interamente disponibili sul sito del Docente e sul 
sito E-learning.

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

IMAGE BASED LEARNING (I.C.)

Titolare: Prof.ssa NICOLETTA PLOTEGHER

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Prerequisiti:
I prerequisiti necessari per il corso sono quelli tipicamente richiesti ad un studente magistrale in discipline scientifiche. Conoscenze di base di matematica, 
fisica e biologia sono richieste, ma specifici divari nelle competenze verranno affrontati durante il corso a seconda della composizione della classe. Gli 
studenti dovrebbero anche possedere abilità informatiche tali da consentire durante il corso un’adeguata familiarizzazione con l’uso dei software per 
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l’acquisizione e l’analisi di immagini. Non sono necessarie conoscenze pregresse di metodi di imaging o di analisi di immagini.

Conoscenze e abilità da acquisire:
• nozioni di base riguardo l’acquisizione di immagini in biologia, con un focus special sulla microscopia ottica in fluorescenza e la microscopia elettronica • 
conoscenze sulle caratteristiche delle immagini digitali e su come devono essere maneggiate • nozioni di base sui metodi e sugli strumenti per l’analisi di 
immagini, inclusi i metodi classici e metodi basati sul machine-learning • abilità teniche per analizzare diversi tipi di analisi usando metodi classici o avanzati • 
Comprensione dell'origine e del significato fisico delle incertezze di misure sperimentali • Trattamento e analisi delle incertezze sperimentali • Interpretazione 
di dati con incertezze • Comprensione dei processi di acquisizione e trattamento dei segnali. • Comprensione del funzionamento dei principali tipi di sensori • 
Capacità di progettazione attività di misura sperimentale

Modalità di esame:
La valutazione consisterà in un esame volto a vagliare le conoscenze acquisite, in una presentazione e discussione nella forma di Journal Club e in un 
report finale sulle attività di laboratorio. L’esame sarà scritto o orale, e volto a valutare, assieme al Journal Club e al report di laboratorio, le conoscenze nel 
campo dell’imaging quantitative in biologia, e le abilità scientifiche e di problem solving necessarie per effettare analisi di immagini in campo biologico.

Criteri di valutazione:
I criteri di valutazione sono: - Comprensione critica degli argomenti del corso - Precisione e competenza nella terminologia adottata durante le varie parti 
della valutazione (scritte e/o orali) - Conoscenza acquisita sui metodi di analisi di immagini nei diversi campi della biologia - Conoscenza acquisita riguardo 
i metodi che possono essere applicati per effettuare analisi di immagini in maniera quantitativa - Abilità di analizzare, descrivere e discutere articoli 
presentati durante le lezioni o nei journal club - Abilità di applicare I metodi discussi in classe a casi studio e a domande scientifiche nell’ambito dell’imaging 
quantitativo - Capacità di applicazione i concetti affrontati a semplici casi studio

Moduli del C.I.:
Quantitative imaging (Mod. A)
Sensors, measurement errors data management (Mod. B)

QUANTITATIVE IMAGING (MOD. A)

Titolare: Prof.ssa NICOLETTA PLOTEGHER

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 32A+32E; 6,00

Contenuti:
Il corso ha l’obiettivo di fornire allo studente una conoscenza approfondita sull’acquisizione e sull’analisi di immagini in biologia. Questo corso sarà basato su 
approcci quantitativi di imaging, e fornirà tools e metodi che possano essere applicati all’analisi di diversi dataset di immagini. Gli studenti svilupperanno 
l’abilità di analizzare, discutere e presentare i contenuti relative all’acquisizione e all’analisi di immagini in differenti campi della biologia. 1. Immagini digitali 
Concetti di base sulle immagini digitali, sulla loro acquisizione e sul loro utilizzo. Contrasto, risoluzione e limiti tecnici all’uso delle immagini nello studio 
della biologia. Questa sezione spiegherà anche la teoria riguardo i diversi metodi usati per trattare con le immagini digitali e la ragione per cui dobbiamo 
utilizzarli. 2. Introduzione all’imaging in biologia Questo modulo descriverà i concetti di base dell’imaging e dei metodi utilizzati per acquisire immagini in 
biologia. Il focus principale sarenno i device ottici e i microscopi, con uno speciale focus sulla microscopia in fluorescenza. Altre tecniche di microscopia, 
come per esempio la microscopia elettronica, verranno descritte. 3. Metodi di imaging avanzati in biologia Questa sezione descriverà la teoria e le 
applicazioni relative ai metodi avanzati di imaging in biologia, basati per esempio sulle proprietà speciali della luce (i.e. tempo di vita della fluorescenza). 
Metodi avanzati focalizzati sul superamenteo delle limitazioni dovute alle leggi fisiche verranno inoltre discussi (ad esempio, metodi di superrisoluzione). 
Esempi dalla letterature verranno forniti e discussi criticamente in classe (per esempio tramite Journal clubs). 4. Metodi base e avanzati di analisi delle 
immagini Questa sezione spiegherà la teoria alla base dei diversi metodi utilizzati per analizzare le immagini, fornendo esempi di diversi datasets, disponibili 
in database specifici oppure forniti dalla docente. Metodi pratici saranno esplorati (nelle parte di laboratorio), basati su metodi classici o su metodi più 
avanzati e/o su applicazioni di machine-learning. Verranno infine fornite indicazioni riguardo l’interpretazione dei risultati ottenuti attraverso diversi metodi di 
analisi.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso è suddiviso in lezioni interattive (4 CFU, 32 ore in aula) e lezioni pratiche (2 CFU, 32 ore di laboratorio). La principale linea di connessione delle 
lezioni è la descrizione dei metodi e delle applicazioni per ottenere immagini di sistemi biologici che possono essere analizzate in maniera quantitativa 
utilizzando diversi approcci e strumenti. Agli studenti verrà chiesto di interagire con gli altri, attraverso discussioni, con il dialogo e con domande alla 
docente. Durante il corso, se possibile, verranno organizzate presentazioni di esperti su specifici temi. La parte pratica del corso verrà divista in due parti: 
(1) Presentazioni di Journal Club da parte degli student. Active learning e attività di Journal Club formano un insieme di abilità trasferibili per le future attività di 
interazione con il pubblico degli studenti. (2) L’analisi quantitativa di immagini biologiche verrà affrontata dal lato pratico durante le ore di laboratorio sotto la 
costante supervisione della docente. Lo studente imparerà ad affrontare diversi metodi di analisi delle immagini in biologia, affrontando alcuni esempi 
notevoli. Un report relativo all’analisi di set di immagini verrà preparato dagli studenti alla fine delle lezioni pratiche.

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
I materiali disponibili sono: 1) Le slides per ogni lezione, disponibili per gli studenti in moodle alcuni giorni dopo la lezione stessa. Le presentazion in PPT 
permettono agli studenti di seguire il tema della discussion relativa ai contenuti del corso. Anche handouts relativi a temi specifici verranno forniti. 2) 
Capitoli di diversi libri di testo per un’introduzione generale alla tematica; 3) Articoli scientifici fondamentali e reviews; 4) Ulteriori letture opzionali e siti web 
suggeriti durante le lezioni.

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

SENSORS, MEASUREMENT ERRORS DATA MANAGEMENT (MOD. B)

Titolare: Prof. FILIPPO PISANO

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 40A+16E; 6,00

Contenuti:
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• Introduzione alla metrologia, sistema internazionale di unità di misura, grandezze fisiche misurabili e stato dell'arte. • Incertezze nelle misurazioni fisiche, 
fonti sistematiche e intrinseche di incertezza, significato fisico delle incertezze, sensibilità, risoluzione. • Propagazione delle incertezze; analisi statistica 
applicata alle misurazioni fisiche; livelli di confidenza nell'interpretazione dei dati fisici. • Acquisizione di segnali analogici e digitali, conversione analogico-
digitale, teorema di campionamento di Nyquist-Shannon, rumore, elementi di condizionamento del segnale. • Sensori e trasduttori, rilevamento attivo e 
passivo, elementi di elettronica di lettura, caratteristiche dei sensori, rumore e interferenze. • Tipi di sensori e relative applicazioni: sensori capacitivi, 
resistivi, magnetici, ottici, meccanici e biochimici. • Applicazioni: sensori indossabili per il corpo umano, reti di rilevamento distribuito per il monitoraggio 
ambientale. • Applicazione di un caso studio biologico che preveda la gestione di datasets di grandi dimensioni mediante strumenti informatici

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Lezioni con presentazioni e alla lavagna Laboratorio di Bioinformatica

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Materiale presentato a lezione, testi di riferimento e articoli di ricerca

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

INTRODUCTION TO ECOLOGY

Titolare: Prof. LORENZO ZANE

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 48A; 6,00

Prerequisiti:
Nessun prerequisito

Conoscenze e abilità da acquisire:
Il corso fornisce conoscenze basilari della moderna ecologia. In particolare, al superamento della prova di profitto, saranno acquisite conoscenze sui livelli 
di studio dell’ecologia (organismo, popolazione, comunità, ecosistema), sulle interazioni tra organismi e ambiente fisico, sulla dinamica dei processi che 
regolano il funzionamento degli ecosistemi, sulle caratteristiche strutturali e sulla dinamica delle popolazione e delle comunità. Saranno inoltre acquisite 
conoscenze su problematiche ambientali di stringente attualità, come la presenza di specie aliene invasive e i cambiamenti climatici globali.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso è erogato esclusivamente mediante lezioni frontali.

Contenuti:
Il corso è strutturato in due parti, ciascuna di 3 CFU. La prima parte introduce i concetti di base dell'ecologia, mentre la seconda fornisce approfondimenti 
sugli approcci quantitativi utilizzati nel campo. Prima Parte: Presentazione del corso; Ecologia: definizione e obiettivi. Livelli di organizzazione ecologica e 
principi generali dell'ecologia. Gli organismi e il loro ambiente fisico; fattori ambientali abiotici e biotici; gamme di tolleranza. Condizioni ambientali: 
organismi fotosintetici e le loro risorse, eterotrofi e le loro risorse, competizione per le risorse, condizioni, risorse e nicchia ecologica. Popolazione: 
definizione, struttura, densità. Individui, nascite e morti. Metodo di cattura e ricattura. Cicli vitali, tabelle di vita, tasso di riproduzione, tasso di crescita. 
Schemi di crescita della popolazione e competizione intraspecifica. Schemi di storia della vita. Interazioni interspecifiche: competizione, predazione e 
parassitismo. Struttura della comunità: organizzazione spaziale delle comunità (comunità chiuse e aperte, continuum ambientale, ecotono). Organizzazione 
temporale delle comunità: successioni, meccanismi alla base della successione (facilitazione, inibizione, tolleranza). Reti alimentari, regolazione top-down e 
bottom-up. Ecosistema: definizione e componenti, energia e concetti termodinamici dell'ecosistema. Struttura trofica: livello produttore, produttività primaria 
lorda e netta (PP), metodi per misurare la PP. Catene di pascolo e detriti e la loro diversa importanza in diversi habitat. Prestazione ecologica e numero di 
livelli trofici. Vie degli elementi negli ecosistemi: cicli biogeochimici. Seconda Parte: Pressioni antropogeniche sugli ecosistemi e lo sfruttamento sostenibile 
delle risorse (agricoltura, silvicoltura e pesca). Gestione, cambiamenti globali, cambiamento climatico, proiezioni, rapporti IPCC e impatti/minacce. Esempi 
reali di modellizzazione degli habitat: Conservazione di specie minacciate (ad es., uccelli o panda). Proiezioni della distribuzione futura delle barriere 
coralline e implicazioni per la gestione. Esempi reali di fluttuazioni e metapopolazioni: Fluttuazioni di sardine e acciughe nel sistema di risalita di Humboldt 
o nella corrente della California. Studi sulle metapopolazioni nei pesci e negli ecosistemi terrestri, insieme ai limiti di diversi approcci. Esempio reale di 
modelli strutturati per età e applicazioni nella gestione: Valutazione degli stock ittici (ad es., merluzzo dell'Atlantico - Gadus morhua). Metodi per studiare le 
reti ecologiche: approcci alle reti alimentari e recenti sviluppi empirici. Informazioni fornite dalle reti e direzioni future. Introduzione agli approcci basati sui 
tratti. Esempio reale di modelli gerarchici delle comunità di specie. Approcci per studiare la biodiversità e quantificare le perdite di biodiversità. Esempi di 
approcci ecosistemici negli ambienti terrestri e marini. Che tipo di informazioni possono fornire questi approcci? Come funzionano? Vantaggi e limitazioni. 
Cambiamenti di regime a diversi livelli organizzativi: concetto di cambiamento di regime e resilienza, esempi di dinamiche dei cambiamenti di regime e 
metodi per rilevarli. Rapporto Global Tipping Point. Concetto di Sistema Socio-Ecologico (SES), feedback con l'ecosistema e sviluppo di un approccio più 
olistico. Il lavoro di gruppo sarà basato su problemi ecologici reali.

Modalità di esame:
Esame orale e valutazione di un progetto di lavoro.

Criteri di valutazione:
Importanti criteri di valutazione sono la chiarezza e la completezza delle risposte fornite dagli studenti.

Testi di riferimento:
Begon M., Howarth R.W., Townsend C.R., Essentials of Ecology. : Wiley, 2014

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Durante il corso sarà fornita copia delle presentazioni in PowerPoint delle lezioni.

INTRODUCTION TO MOLECULAR AND CELLULAR BIOLOGY

Titolare: Prof. LIBERO VITIELLO
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Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 32A; 6,00

Prerequisiti:
Nessun prerequisito

Conoscenze e abilità da acquisire:
Conoscenze generali in biologia cellulare e molecolare e in genetica

Contenuti:
ATOMI E MOLECOLE: cenni sulla chimica dei viventi; L’acqua come solvente delle reazioni biologiche; Le principali classi di molecole biologiche; La teoria 
cellulare; L’organizzazione dei viventi, cenni di sistematica; Le caratteristiche principali di batteri, virus e cellule eucarioti. STRUTTURA E FUNZIONI 
DELLA CELLULA: La membrana plasmatica, proprietà e funzioni; Gli apparati membranosi; I mitocondri, struttura in rapporto alla funzione; il metabolismo 
energetico; Il citoscheletro; Il compartimento nucleare; I processi di endocitosi e secrezione; La trasduzione del segnale recettoriale; La divisione cellulare 
BASI MOLECOLARI DELL’INFORMAZIONE EREDITARIA: Composizione e struttura chimica del DNA e degli RNA; Il codice genetico e sue proprietà; La 
replicazione del DNA; L’organizzazione del genoma negli eucarioti e nei procarioti I cromosomi umani; Trascrizione e maturazione del RNA; La regolazione 
dell’espressione genica; La sintesi proteica GENETICA E GENOMICA UMANA: I differenti tipi di trasmissione dei caratteri ereditari (AD, AR, XD, XR, 
eccezioni alla trasmissione mendeliana). I caratteri quantitativi e multifattoriali; i principali tipi di varianti genetiche.

Modalità di esame:
Esame scritto (domande a risposta multipla e brevi domande aperte

Criteri di valutazione:
Saranno valutate le conoscenze acquisite nel campo della Biologia Molecolare e Cellulare e della genetica di base

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Alla fine di ogni lezione saranno rese disponibili le slide ed eventuali altri materiali utilizzati in aula. All'inizio del corso saranno suggeriti libri di testo da 
utilizzare per la preparazione.

INTRODUCTION TO PROGRAMMINGINPYTHON

Titolare: Dott. ALESSANDRO GALEAZZI

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 48A; 6,00

Prerequisiti:
Nessuno

Conoscenze e abilità da acquisire:
Al termine del corso, gli studenti acquisiranno i concetti di base della programmazione e saranno in grado di analizzare, scrivere ed eseguire script usando 
Python. Otterranno esperienza pratica con concetti fondamentali di programmazione in Python, tra cui tipi di oggetti, formule e procedure di base, funzioni, 
cicli, operazioni su stringhe e competenze introduttive nel recupero di dati tramite API e nella loro visualizzazione. Saranno affrontati anche casi studio 
nell'ambito Biologico sia in modalità tradizionale che blended, con esercizi guidati da svolgere in autonomia.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso include una parte di lezione frontale e una parte pratica di esercitazione al calcolatore.

Contenuti:
Sintassi di base: - Espressioni Aritmetiche e Booleane - Variabili e Tipi di Dati - Istruzioni di Assegnazione - Flusso di Controllo e Condizionali - Cicli - 
Funzioni - Eccezioni Strutture Dati: - Liste e Operazioni sulle Liste - Stringhe e Manipolazione delle Stringhe - Dizionari e Insiemi - Tuple Input/Output: - 
Lettura e Scrittura di File - Introduzione a Pandas Librerie: - NumPy (Calcolo Scientifico) - Matplotlib e Seaborn (Visualizzazione dei Dati) Utilizzo delle 
API: - Richieste HTTP - API RESTful - Esempi di Utilizzo di API

Modalità di esame:
L'esame consiste di una prova scritta con domande o esercizi di programmazione.

Criteri di valutazione:
L'esame e' pensato per valutare la capacita' di analizzare e risolvere problemi secondo i paradigmi della programmazione tramite il linguaggio Python

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Il corso utilizza la piattaforma Moodle per la gestione di tutti i materiali presentati in aula. Gli esercizi e i materiali supplementari saranno resi disponibili 
attraverso la stessa piattaforma.

MACHINE LEARNING AND NEURAL NETWORKS

Titolare: Dott. MARCO FIORUCCI
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Periodo: I anno, 2 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 48A; 6,00

Prerequisiti:
Sono richieste conoscenze di base di Analisi Matematica, Probabilità e Statistica, Algebra Lineare, e di Programmazione.

Conoscenze e abilità da acquisire:
Il corso presenta i concetti e gli algoritmi fondamentali dell’Apprendimento Automatico, cioè quella classe di tecniche ed algoritmi che a partire dai dati 
consentono di acquisire nuova conoscenza. Questi sono particolarmente utili per tutti quei problemi per cui è impossibile, o molto difficile, pervenire ad una 
formalizzazione utilizzabile per la definizione di una soluzione algoritmica ad hoc. Esempi di tali problemi sono i compiti percettivi, come il riconoscimento 
visivo o il riconoscimento del parlato, e problemi in cui i dati sono affetti da rumore o sono incompleti. Sono previste varie esercitazioni in laboratorio 
informatico, al fine di consentire allo studente di sperimentare le conoscenze acquisite mediante la loro applicazione a piccoli esempi pratici. Il corso 
insegna inoltre le competenze necessarie per applicare e valutare modelli di apprendimento automatico in contesti applicativi reali.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso consiste in lezioni e esercizi in laboratorio informatico. Gli esercizi in laboratorio informatico consentono agli studenti di sperimentare, in diversi 
scenari operativi, le tecniche introdotte a lezione. Gli studenti possono così verificare sperimentalmente i concetti appresi in classe, ed acquisire la capacità 
di applicarli criticamente di fronte ad un problema concreto.

Contenuti:
Il corso tratterà i seguenti argomenti: - Introduzione e quando risolvere un problema con le tecniche di machine learning; principali paradigmi di machine 
learning e loro applicazioni; gli ingredienti chiave dell’apprendimento automatico. - Apprendimento supervisionato: fondamenti e modelli di base: - spazio 
delle ipotesi: rappresentazione e funzioni di costo; - Regressione lineare; ottimizzazione e discesa del gradiente; - Modelli di classificazione lineare, 
Regressione logistica. - Complessità del modello, regolarizzazione e selezione del modello: - Bias-Variance Tradeoff: come affrontare i problemi di 
overfitting e underfitting; minimizzazione del rischio; - Misure di valutazione delle prestazioni; diagnosi e debug di sistemi di apprendimento automatico; test 
statistico. -Algoritmi di apprendimento supervisionato - Reti Neurali Artificiali: percettrone, reti neurali multistrato e deep learning; apprendimento dei 
parametri; algoritmo di backpropagation; - Supporto macchine vettoriali, metodi kernel e classificazione non lineare; - Metodi non parametrici (k-NN) e loro 
applicazioni; alberi decisionali e foreste casuali; - Metodi ensemble: bagging e boosting. - Apprendimento non supervisionato - Clustering: K-Means, 
DBSCAN e approcci gerarchici; PCA e riduzione della dimensionalità. - Insegnamento rafforzativo.

Modalità di esame:
Esame scritto

Criteri di valutazione:
Le domande d'esame sono finalizzate a valutare il livello di apprendimento delle nozioni impartite nel corso e la capacità dello studente nell’analizzarle 
criticamente.

Testi di riferimento:
CONTENUTO NON PRESENTE

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Le presentazioni mostrate durante le lezioni e link di approfondimento sono resi disponibili su Moodle come materiale di riferimento.

STATISTICS AND R

Titolare: Prof. ERLIS RULI

Mutuato da: Laurea magistrale in Molecular Biology (Ord. 2020)

Periodo: I anno, 1 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 32A+32E; 6,00

Prerequisiti:
Lo stile è informale e saranno usate solo un minimo di notazioni matematiche. L'unico prerequisito reale è l'algebra elementare. Un precedente 
insegnamento (elementare) di statistica è comunque consigliato.

Conoscenze e abilità da acquisire:
Capacità di condurre analisi statistiche ampiamente utilizzate e di interpretarne i risultati. Capacità di comprendere criticamente i principali metodi statistici 
utilizzati nell'ambito delle scenze bio-mediche.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Il corso enfatizza le idee alla base dei metodi presentati e l'interpretazione dei risultati e non la formulazione matematica o le tecniche di calcolo. Numerosi 
esempi reali, in ambito biologico, ambientale e medico, sono usati per motivare e illustrare i vari metodi e modelli. Un congruo numero di lezioni sarà svolte 
in laboratorio informatico utilizzando l'ambiente per il calcolo e la grafica statistica R (http://www.r-project.org).

Contenuti:
- Idee di base. Dal problema di ricerca al modello probabilistico. Campionamento, Studi osservazionali e sperimentali. Test statistici: ipotesi, 
interpretazione del p-value, tipi di errori, potenza. Il problema dei test/comparazioni multiple. Intervalli di confidenza. (2 CFU) - Metodi elementari. Inferenza 
su una proporzione e confronto di due proporzioni. t di Student ad uno e due campioni e per dati appaiati. Inferenza in grandi campioni. Metodi non 
parametrici: i tests di Wilcoxon (uno e due campioni) e di Kruskall-Wallis. Il coefficiente di correlazione. (1 CFU) - Metodi avanzati. Analisi della varianza ad 
una e due vie. Regressione: modello lineare e logistico. Esplorazione di dati multivariati: componenti principali e analisi dei gruppi. (1 CFU) - Laboratori 
informatici per ognuno dei temi trattati (2 CFU)

Modalità di esame:
Esame scritto.

Criteri di valutazione:
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La valutazione si baserà sulla comprensione dei concetti principali e sulla capacità di applicarli autonomamente.

Testi di riferimento:
Bernard Rosner, Fundamentals of Biostatistics. : Cengage Learning, 2016 Michael C. Whitlock and Dolph Schluter, The Analysis of Biological Data. : W. H. 
Freeman & Co, 2020

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Slides delle lezioni e altro materiale didattico condiviso tramite la pagina Moodle del corso.

SYSTEMS BIOLOGY

Titolare: Prof. GABRIELE SALES

Periodo: I anno, 2 semestre

Indirizzo formativo: Corsi comuni

Tipologie didattiche: 40A+16E; 6,00

Prerequisiti:
Aver maturato le conoscenze previste dagli esami del primo anno del Corso di Laurea Magistrale

Conoscenze e abilità da acquisire:
Il corso affronta diversi aspetti relativi ai meccanismi molecolari di regolazione e stabilità dei genomi.

Attività di apprendimento previste e metodologie di insegnamento:
Lezioni frontali e critical reading. Questo approccio consente di approfondire con attività di gruppo gli argomenti di maggiore attualità e favorisce lo spirito 
critico degli studenti in relazione a risultati innovativi.

Contenuti:
Introduzione alla Biologia del Sistemi. (0.25 CFU) Basi su derivate, integrali ed equazioni differenziali (0.25 CFU) Modellazione matematica. (0.5 CFU) 
Modelli statici di reti. (0.5 CFU) Modelli di Markov. (0.5 CFU) Mutua Informazione, Relevance Networks e reti bayesiane. (0.5 CFU) La matematica dei 
sistemi biologici. (0.5 CFU) Stima dei parametri a partire da dati rumorosi: ricerche a griglia, hill climbing ed algoritmi genetici. (0.5 CFU) Sistemi di 
segnale. (0.5 CFU) Sistemi di popolazioni. (0.5 CFU) Simulazione del modello SIR. (0.5 CFU)

Modalità di esame:
La verifica delle conoscenze acquisite avviene attraverso una prova scritta con 4 domande aperte, volte ad evidenziare le conoscenze, il lessico scientifico, 
la capacita? di sintesi e di discussione critica acquisite durante il corso. Questa prova e? basata sui temi trattati e discussi a lezione.

Criteri di valutazione:
Comprensione degli argomenti e capacità critica di collegamento delle conoscenze acquisite, tra loro e con i concetti fondamentali della biologia molecolare

Testi di riferimento:
Eberhard O. Voit, A First Course in Systems Biology. : Garland Science, 2012

Eventuali indicazioni sui materiali di studio:
Articoli e capitoli di libro, su indicazione del docente
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