ALMA MATER STUDIORUM
UNIVERSITA' DI BOLOGNA

PROCEDURA VALUTATIVA Al SENSI DELL'ART. 24 COMMA 5 DELLA L. 240/2010 DEL
DOTT. EMIDIO CAPRIOTTI, RTD B) DEL DIPARTIMENTO DI Farmacia e Biotecnologie
(FABIT)

VERBALE

In presenza:

Alle ore 10 del giorno 8 luglio 2019 presso il Laboratorio di Biocomputing, Via San Giacomo
9/2, Universita di Bologna, si sono riuniti i seguenti Professori:

- Prof. Rita Casadio- Professore presso I'Universita di Bologna
- Prof. Vincenzo Scarlato - Professore presso I'Universita di Bologna
- Prof. Silvio Tosatto- Professore presso I'Universita di Padova

membri della Commissione nominata con D.R. n. 1074 del 25 giugno 2019

Ognuno dei componenti dichiara di non avere relazioni di parentela ed affinita entro il 4°
grado incluso con gli altri commissari e con il candidato che non sussistono le cause di
astensione di cui all'art. 51 c.p.c.

La Commissione procede alla nomina del Presidente nella persona del Prof. Vincenzo
Scarlato e del Segretario nella persona del Prof. Rita Casadio

La Commissione, esaminati gli atti normativi e regolamentari che disciplinano lo svolgimento
delle procedure valutative (Legge 240/2010; D.M. 344/2011; il D.R. 977/2013) prende atto
degli standard qualitativi e dei criteri di valutazione delle pubblicazioni stabiliti dal
dipartimento.

Nel rispetto dei punteggi massimi previsti, la Commissione dettaglia e specifica i punteggi
attribuibili agli elementi appartenenti a ciascuna categoria di standard, come da allegata
tabella (allegato 1).

La Commissione definisce inoltre che la valutazione avra esito positivo qualora il candidato
uguagli o superi il punteggio complessivo di 60/100 (o altro punteggio adottato).

La Commissione prende visione della documentazione resa disponibile con modalita
telematiche relativa al candidato, dott. Emidio Capriotti, ai fini della valutazione.

| Commissari si impegnano a trattare le pubblicazioni del candidato esclusivamente
nell’ambito della presente procedura valutativa.



La Commissione avvia la fase di valutazione, compilando la scheda di valutazione allegata
al presente verbale (allegato 2).

Al termine della valutazione il candidato ha ottenuto il punteggio di 94/100 e pertanto la
Commissione, all'unanimita, specifica che la valutazione ha avuto esito positivo/negativo.
In presenza:

Il presente verbale originale, letto e controfirmato dai Commissari, la documentazione del
candidato e il materiale d’'uso del concorso sono resi al Responsabile del procedimento
concorsuale presso ['Ufficio Ricercatori a tempo determinato per la successiva
approvazione degli atti.

Alle ore 12.30, la seduta viene tolta.

Il Presente verbale viene letto, approvato e sottoscritto dalla Commissione.
- Prof. Rita Casadio- 7€ ‘ XL\Z_QQ
- Prof. Vincenzo Scarlato - /() m
- Prof. Silvio Tosatto-
AT
& ,c'i(’ ‘



Allegato 1 — Scheda di attribuzione punteggi agli Standard

NB | punteggi sono attribuiti in conformita alle voci che il Dipartimento ha riportato
nell’allegato contenente gli Standard qualitativi deliberati dal Dipartimento

Attivita didattica (ULTIMI 3 ANNI)- (Punti attribuibili max 40)

ATTIVITA PUNTI

Il volume e la continuita delle attivita con particolare riferimento agli | Max 10
insegnamenti e ai moduli di cui si & assunta la responsabilita

Da 1 a 3 insegnamenti negli ultimi 3 anni 6
Da 4 a 5 insegnamenti negli ultimi 3 anni 8
Piu di 5 insegnamenti negli ultimi 3 anni 10

Attivita di didattica integrativa e di servizio agli studenti: attivita di | Max 20
predisposizione delle tesi di laurea, di laurea magistrale e delle tesi di
dottorato, seminari, esercitazioni e tutoraggio degli studenti.

Relatore o Co-Relatore di tesi di laurea
da 1 a 2 tesi negli ultimi 3 anni

da 3 a 4 tesi negli ultimi 3 anni

pit di 4 tesi negli ultimi 3 anni

-

Relatore o Co-relatore di Tesi di Dottorato
da 1 a 2 tesi negli ultimi 3 anni

da 3 a 4 tesi negli ultimi 3 anni

pil di 4 tesi negli ultimi 3 anni

~N o n

Seminari
pit di due seminari 2

Esercitazioni e tutoraggio agli studenti 5
pit di 30 ore

Esiti della valutazione da parte degli studenti dei moduli o degli




insegnamenti tenuti.

Come richiesto verranno attribuiti punti in base alle percentuali di
risposte positive per i quesiti sulla presenza e sulla puntualita se
superiori o uguali al 50 per cento per ciascuna delle attivita formative
per ciascun anno accademico dell'ultimo triennio, ovvero se le
percentuali di risposte positive ottenute complessivamente dal docente
per le attivita formative dell’'ultimo triennio sono supericri o uguali all’ 80
per cento sia per la presenza che per la puntualita.

Puntualita e Presenza
dal 50% al 60%

dal 61% al 79 %

dal 80% in poi

Media Puntualita e Presenza
dal 80% in poi

Max 10

[, I - 7L

Attivita di ricerca e pubblicazioni — (Punti attribuibili max 60)

Tabella A - Attivita di ricerca

ATTIVITA’ PUNTI 30
Organizzazione direzione e coordinamento gruppi di ricerca — Max 4
da 1 a 4 progetti 2

da 5 in poi 4
Titolarita di brevetti Max 2
da1l a 3 brevetti 1

pil di 3 brevetti 2
Conseguimento di premi nazionali e internazionali Max 4
da 1 a3 premi 3

da quattro in poi 4
Relatore a congressi nazionali o internazionali Max 10




da 1 a 10congressi
da 11 a 20 congressi

da 21 in poi

~ O

Consistenza complessiva della produzione scientifica (SCOPUS)

a)Numero di pubblicazioni medie per anno come desunto alla
data della prima riunione da SCOPUS_SCIMAGO: Max punti 3
cosi ripartiti:

<2 1 punti

<3 2 punto

>3 3 punti

b) Citazioni medie per anno come desunto da
SCOPUS_SCIMAGO: Max 4 punti cosi ripartiti:

<20 0.5 punti

=40 1 punti

<80 2 punto

<100 3 punti

>100 4 punti

c) Percentuale di lavori nella classe SCOPUS-SCIMAGO
Biochemistry, Molecular Biology and Genetics Max 3 punti:
<60% 1 punti; >60% 3punti

Max 10

Max 3

Max 4

Max 3

Tabella B - Pubblicazioni

PUBBLICAZIONI

PUNTI Max 30

Per ogni pubblicazione verranno dati un max di 4 punti cosi
ripartiti

1. Originalita, innovativita, rigore metodologico e rilevanza fino ad




un max di punti 1 per ciascuna pubblicazione

1 punto per articoli in riviste con IF (WOS); 0.8 per reviews con IF
(WOS) o articoli in estenso in atti di congresso con IF(WOS);

2 Congruenza con il SSD a bando fino ad un max di punti 1 per
ciascuna pubblicazione

Congruente: 1 punto

Non Congruente: 0.3 punti

3. Rilevanza scientifica della collocazione editoriale e diffusione
nella comunita scientifica fino ad un max di punti 1 per ciascuna
pubblicazione

IF (WOS)>3 1 punto
IF (WOS)>2 0.7 punti
IF(WOS)>1 0.4 punti

4. Apporto individuale del candidato fino ad un max di punti 1 per
ciascuna pubblicazione cosi ripartiti:

Primo, ultimo o corresponding author: 1 punto

Altre posizioni: 0.7 punti

Totale punti attivita di ricerca e pubblicazioni
(tabella A+ tabella B) = punti 60
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Author: Capriotti, Emidio

h-index = 24 (Of the 55 documents considered for the h-index, 24 have been cited at least 24 times.)

Publication Y. Document Title

2019

2017
2017

2017

2016

2016
2015

2015

2015
2015

2014

2014
2014

2014

2014
2013

2013

2013

2012
2012

2012

Integrating molecular networks with genetic variant interpretation for

precision medicine

Performance of in silico tools for the evaluation of p16INK4a (CDKN2A)

variants in CAGI

Blind prediction of deleterious amino acid variations with SNPs&GO
PhD-SNPg: A webserver and lightweight tool for scoring single nucleotide

variants

Varl-SIG 2015: Methods for personalized medicine - the role of variant

interpretation in research and diagnostics

VpreB serves as an invariant surrogate antigen for selecting immunoglobulin

antigen-binding sites

SNP-SIG 2013: The state of the art of genomic variant interpretation
Computational methods and resources for the interpretation of genomic

variants in cancer

Varl-SIG 2014--From SNPs to variants: interpreting different types of genetic

variants

WALTZ-DB: A benchmark database of amyloidogenic hexapeptides
ContrastRank: A new method for ranking putative cancer driver genes and

classification of tumor samples

SARA-Coffee web server, a tool for the computation of RNA sequence and

structure multiple alignments

Computational methods for RNA structure prediction and analysis

In silico comparative characterization of pharmacogenomic missense variants
SNP-SIG 2013: From coding to non-coding - New approaches for genomic

variant interpretation

Computational and theoretical methods for protein folding
WebRASP: A server for computing energy scores to assess the accuracy and

stability of RNA 3D structures

Comparative modeling and structure prediction: Application to drug discovery
Using tertiary structure for the computation of highly accurate multiple RNA

alignments with the SARA-Coffee package.

Thoughts from SNP-SIG 2012: future challenges in the annotation of genetic

variations.

WS-SNPs&GO: a web server for predicting the deleterious effect of human

protein variants using functional annotation.

Collective judgment predicts disease-associated single nucleotide variants.
Bioinformatics and variability in drug response: A protein structural

perspective
Bioinformatics for personal genome interpretation

SNP-SIG Meeting 2011: identification and annotation of SNPs in the context of

structure, function, and disease.

Authors
Capriotti E., C

Carraro M., \
Capriotti E., b

CapriottiE., F
Bromberg Y.,

Khass M., Bla
Bromberg Y.,

Tian R., Basu

Bromberg Y.,
Beerten )., V:

Tian R., Basu

Tommaso P.L
Dufour D., Ca

Li B., Seligma

Bromberg Y.,
Compiani M.,

Norambuena
Capriotti E.

KemenaC., B
Bromberg V.,
Capriotti E., €
Capriotti E., £

Lahti J.L,, Tan
Capriotti E,, M

Bromberg Y.,

ISSN Journal Title

Volume
Wiley Interdisciplinary Reviews:
19395094 Systems Biology and Medicine

10597794 Human Mutation
10597794 Human Mutation

3051048 Nucleic Acids Research
14712164 BMC Genomics

24709468 Science Immunology
13674803 Bioinformatics

14712164 BMC Genomics

14712164 BMC Genomics
13674803 Bioinformatics

13674803 Bioinformatics

3051048 Nucleic Acids Research
RNA Nanotechnology

14712164 BMC Genomics

14712164 BMC Genomics
62960 Biochemistry

13674803 Bioinformatics

In Silico Drug Discovery and Design
13674811 Bioinformatics (Oxford, England)
14712164 BMC Genomics
14712164 BMC Genomics
14712164 BMC Genomics

Journal of the Royal Society
17425689 Interface

14675463 Briefings in Bioinformatics

14712164 BMC genomics

11

38
38

45

17

31

16

16
31

30

42

15

15
52

29

29

14

14

14

13

13

Total: 2854 Originalita’

3

24

25

16

56

74

49
37

0,8

1,0
1,0

1,0

0,0

1,0
0,0

0,8

0,0
1,0

1,0

1,0
0,0

1,0

0,0
0,8

1,0

0,0

1,0

0,0

1,0

1,0

0.8
0.8

0,0

Congruenza Rilevanza
1,0

1,0
1,0

1,0
0.0

1,0
0,0

1,0

0,0
1,0

1,0

1,0
0,0

1,0

0,0
1,0

1,0
0,0
1,0
0,0
1,0
1,0

1,0
1,0

0,0

1,0

1,0
1,0

1,0

0,0

0,0
0,0

1,0

0,0
1,0

1,0

1,0
0,0

1,0

0,0
0,7

1,0

0,0

1,0

0,0

1,0

1,0

1,0
1,0

0,0

Apporto

1,0

07
1,0

1,0

0,0

0,7
0,0

1,0

0,0
0,7

1,0

0,7
0,0

0,7

0,0
1,0

0,7

0,0

0,7

0,0

1,0

1,0

07
10

0,0

Totale

38

3,7
4,0

4,0

0,0

2,7
0,0

38

0,0
3,7

4,0

3,7
0,0

3,7

0,0
35

37

0,0

3,7

0,0

4,0

4,0

3,5
38

0,0

IF 2017

3,709

5,359
5,359

11,6

55

5,481

11,6

2,997

5,481

5,481

3,73

3,73

3,355
5,302



2011 Pacific symposium on biocomputing 2011

A new disease-specific machine learning approach for the prediction of cancer-

2011 causing missense variants

Phased whole-genome genetic risk in a family quartet using a major allele

2011 reference sequence

Improving the prediction of disease-related variants using protein three-

2011 dimensional structure
2011 Bioinformatics challenges for personalized medicine

Comparative modeling: The state of the art and protein drug target structure

2011 prediction

All-atom knowledge-based potential for RNA structure prediction and

2011 assessment

The three-dimensional folding of the T+-globin gene domain reveals formation

2011 of chromatin globules

Improving the prediction of disease-related variants using protein three-

2010 dimensional structure

Quantifying the relationship between sequence and three-dimensional

2010 structure conservation in RNA
2009 SARA: A server for function annotation of RNA structures

Functional annotations improve the predictive score of human disease-related

2009 mutations in proteins
2008 RNA structure alignment by a unit-vector approach

2008 A three-state prediction of single point mutations on protein stability changes

2008 Assessment of protein structure predictions
2008 Computational RNA structure prediction

Use of estimated evolutionary strength at the codon level improves the

2008 prediction of disease-related protein mutations in humans
2007 The pros and cons of predicting protein contact maps

2007 The WWWH of remote homolog detection: The state of the art
2007 K-Fold: A tool for the prediction of the protein folding kinetic order and rate

2006 Machine learning and the prediction of protein structure: The state of the art

Predicting the insurgence of human genetic diseases associated to single point

Pacific Symposium on Biocomputing
Bebek G., Ch: 2011, PSB 2011
Capriotti E., 2 8887543 Genomics
Dewey F.E.,C 15537390 PLoS Genetics

Capriotti E,, # 14712105 BMC Bioinformatics
Fernald G.H,, 13674803 Bivinformatics

Combinatorial Chemistry and High
LiuT., Tang G 13862073 Throughput Screening

Capriotti E, M 13674803 Bioinformatics
Nature Structural and Molecular
Bau D, Sany: 15459993 Biology

Capriotti E,, # 16130073 CEUR Workshap Proceedings

Capriotti E, M 14712105 BMC Bioinformatics
Capriotti E., b 3051048 Nucleic Acids Research

Calabrese R, 10597794 Human Mutation
Capriotti E, M 13674803 Bioinformatics

Capriotti E., F 14712105 BMC Bioinformatics

Computational Structural Biology:
Capriotti E., Marti-Renom M Methods and Applications
Capriotti E, M 15748936 Current Bioinfarmatics

Capriotti E., # 10597794 Human Mutation

BartoliL., Ca 10643745 Methods in Molecular Biology
Fariselli P.,, Rc 14675463 Briefings in Bioinformatics
Capriotti E., ( 13674803 Bioinformatics

Casadio R., G Modern Infarmation Processing

2006 protein mutations with support vector machines and evolutionary information Capriotti E, ¢ 13674803 Bioinformatics

2006 Hierarchical mechancchemical switches in angiostatin

Diffusion-collision of foldons elucidates the kinetic effects of point mutations
2006 and suggests control strategies of the folding process of helical proteins
Predicting protein stability changes from sequences using support vector

2005 machines

I-Mutant2.0: Predicting stability changes upon mutation from the protein

2005 sequence or structure

2005 A minimal model of three-state folding dynamics of helical proteins
A neural-network-based methed for predicting protein stability changes upon

2004 single point mutations

A Shannon Entropy-Based Filter Detects High-Quality Profile-Profile

2004 Alignments in Searches for Remote Homologues

Grandi F., Sar 14394227 ChemBioChem

Proteins: Structure, Function and
Capriotti E., C 8873585 Genetics

Capriotti E., F 13674803 Bioinformatics

CapriottiE.,, F 3051048 Nucleic Acids Research
Stizza A., Cap 15206106 Journal of Physical Chemistry 8

CapriottiE., F 13674803 Bioinformatics
Proteins: Structure, Function and
Capriotti E., F 8873585 Genetics

98

12
27

14

27

30
24

29
413

23

22

64

21

33
109

20

54

34

93

50
140

31

34

184

20
27

305
36

168

w

30
29
15

27
45

100

631

121

0,0

1,0

1,0

1,0
08

0,8

1,0

1,0

10
1,0

1,0
1,0

1,0

0,0
0,8

1,0
0,0
0,8
1,0
0,0
1,0
1,0
1,0

1,0

1,0
1,0

1,0

1,0

0,0

1,0

10

1,0
1,0

03

1,0

1,0

0,3

1,0
1,0

1,0
1,0

1,0

0,0
1,0

1,0
0,0
1,0
1,0
0,0
1,0
1,0
1,0

1,0

1,0
03

1,0

1,0

0,0

0,7

1,0

0.7
0,7

04

1,0

1,0

0,0

0,7
1,0

1,0
1,0

0,7

0,0
0,0

1,0
0,0
1,0
1,0
0,0
1,0
0,7
0,7

1,0

1,0
1,0

1,0

0,7

0,0

1,0

0,7

1,0
1,0

10

1,0

0,7

1,0

1,0
1,0

0.7
1,0

1,0

0,0
1,0

1,0
0,0
0,7
1,0
0,0
1,0
0,7
1,0

1,0

1,0
0,7

1,0

1,0

0,0
3,7
3,7

3,7
35

25
4,0

3,7

3,7
4,0

3,7
4,0

3,7

0,0
28

40
0,0
35
4,0
0,0
4,0
34
37
40

4,0
3,0

4,0

3,7

2,213
5,481

1,205
5,481

13,333

2,213
11,561

5,359
5,481

2,213

0,54
5,359

6,302
5,481

5,481
2,274
2,274
5,481

11,561
3,146

5,481

2,274
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