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TITOLI Dt STUDIO

11 setiembre 2013 consegue il titolo di Dottore di Ricerca in Ingegneria
Biotnedica e Informatica presso I'Universitd "Magna Graccia” di Catanzaro. I94-
scutendo la test dal titole: "Integration, Analysis and Efficient Visualization of
Biological Data” Relatore di tesi Prof. Mario Cannataro.

11 17 luglio 2006 congegue la laurea in Ingegneria Informatica, discutendo la
tesi dal titolo "Emanazione di Workflow: Progettazione e Sviluppo di un moto-
re basato su Agenti™: relatori Prof.esa Wilma Russo e prof. Alfredo Garro.

Nel 1997 consegue il Diploma di Perito Industriale Capotecnice - Specializzazio-
ne Informetica I'rogetio ABACUS- presso Vlstituto Tecnico Industriale Statale
"A Monace” Via Giulia 87100, Cosensza.

ATTIVITA DI RICERCA E COLLABORAZIONI CON ISTITUTI NAZIO-
NALI ED ESTERI

Unitd di Oncologia Medica. Le attivitd previste dalla collaborazione riguar-
dano la definizione di metodologie e strumenti atti a supportare il processo di
estrazione di conoscenza ¢ integrazione di dati eterogenel ottenuti ntilizzando
differenti tipologie di microarray (gene-expression, microRNA e dati SNP) e la
successive analisi, L'attivitd ha inoltre permesso la formalizzazione di problemt
di interesse nel settore scientifica disciplinare, permettendo contetnporaneamen-
te lo sviluppo di metodologie ¢ strumenti per P'analisi di dati genomici. La
collaborazione, iniziata nel 2010, ha visto lo sviluppo sinergico di strumenti
per lanalisi dei dati (DMET-Analyzer [29] ¢ DMET-Miner {24]) che sono stati
impiegati in casi applicativi reali di interesse biologico € medico. In paralle
lo, sono state studiate possibili architetture ad alte prestazioni (coreSNP |26] @
Cloud48NP [46]) per 'analist a partire dai software esistenti,

JuriscaLab, Ontario Cancer Center di Toronto Dal 30 Aprile 2012 al
19 Aprile 2013 ha collaborato ad attivita di ricerca come studente di dottorato
all'esterc presse il Juriscal.ab, Ontario Cancer Center di Toronto. Le attivitd
previste dalla collaborazione hanno riguardato la definizione di metodologic e
strunenti atti a supportare il processo di estrazione di conoscenza e integrazione
da dati eterogenel provenienti da diversi database biologici. L’attivité documen-
tata nelle pubblicazioni, ha inoltre permesso la formalizzazione di problemi di
interesse nel settore scientifico disciplinare, permettendo contemporaneamente
lo sviluppo di metodologie ¢ strumenti per Usnalist di pathway biologici [27).
La collaborazione, iniziata nel 2012, ha visto lo sviluppo sinergico di strumenti
per U'analisi dei dati (pathayParser e bielogicalDatalntegration) che sono stati
impiegati in cast applicativi reali di interesse biologico.



ATTIVITA DI RICERCA

L'attivitd di ricerea scientifica di Giuseppe Agapito si pone nell'ambito dei
Sistemi di Elaborazione delle Informazioni, con particolare enfasi alla bioinfor-
matica, agli ambienti software per il data~mining di dati biologici e biomedici,
realizzati anche mediante tecniche di caleolo parallelo e distribuito. Essa ha
riguardato sia arzomenti teorico-metodologic, quali lo sviluppo di algoritmi per
Vestrazione di conoscenza da dati genomici e proteomici per la definizione di
algoritmi innovetivi, sia applicativi, quali U'applicazione dei modelli sviluppati a
dati bicmedici e clinici prodotti da laboratori di ricerca e lo sviluppo di software
per il supporto dell'analisi ad alte prestazioni. L'attivitd seientifica ¢ testimeo-
niata sia da pubblicazioni su riviste internazionali di ambito ingegneristico sia
da pubblicazioni su riviste di ambito biologico medico che evidenziano I'utilitd
pratica delle metodologie e dei software sviluppati.

Analisi Comparativa di Reti Biologiche

L'utilizzo della teoria dei grah per la rappresentazione di dati complessi é molto
ulilizzata negli ambiti defla bioinformatica e della biologia computasionale. In
tale ambito l'attenzione di Giuseppe Agapito si é focalizzata sullo studio dei
Pathway Biologici, L'attivitd, inizialmente ha rignardato lo studio dello stato
dell’arte relativo ai formalismi informatici utilizzati per la momorizzazione e
rappresentazione dei pathway biologici.

Da qui, in collaborazione con il JuriscaLab delVOntario Cancer Center di
Toronto ¢é stata definita una nuova metodologia (pathwayParser) per Pindivi-
duazione di pathway simili all'interno di database diversi. La similaritd dei
pathway biologici & valutata considerando aspetti topologici della rete che sa-
ranno alla base del processo di linesrizzazione della stessa, La principale novita
introdotia da pathwayParser consiste nell’utilizzo di teeniche di graph-matching
esatte per il confronto tra due o pii pathway,

Analisi ed estrazione di conoscenza da dati genomici

L'estrazione di conoscenza da dati genomici richiede Mimpiege di metodologis
d'analisi albamente efficienti e performanti vista Penorme mole di dati da analiz-
zare per singolo esperimento. In fale ambito, I'attenzione di Giuseppe Agapito
si é focalizzata sullo studio delle teeniche standard di analisi dei dati basate su
machine learning ¢ data-mining, con la finalitd di svilippare strumenti e meto-
dologic innovative da poter essere applicate in casi d’uso reali. In parallelo a
tale attivita di studio, sono scaturite collaborazioni con il gruppo di Oncologia
Medica interno all'universitd di Catanzaro, Suddette collaborazioni sono incen-
trate nel supporto al processo di estrazione della conoscenza da dati micro-array
prodotti utilizzando piattaforme tecnologiche diverse integrando dati eterogenei
{gene-expression, SNP e miRNA) e successiva analisi,. La collabarazione ini-
ziata nel 2010 ha permesso lo sviluppo di metodologie e strumenti per I'analisi
dei dati come DMET-Analyzer [29], DMET-Miner [24], 0S-Anaiyzer. Con-
temparaneaniente sono atate studiate, progettate e sviluppate architetture ad
alte prestazioni con la finalitd di estendere ¢ migliorare efficacia ed efficienza



delle metodologie esistenti. Da tale attivitd sono stati prodotti coreSNP (26
e Cloud{SNF 46] due strumenti software di analisi di dati genomict ad alte
prestazioni, la cui validitd é dimnostrata dalle pubblicazioni in ambito medico,

ESPERIENZE LAVORATIVE

Ial 2006, da quando Giunseppe Agapito ha iniziato a collaborare con 'ICAR-
CNR di Rende (C8), la sua ricerca si é focalizzata su tematiche di machine
learning e calcolo distribuito. In particolare ha lavorato su tecmiche di pre-
processing e classificazione (supervisionata ¢ non) di dati logistici, e teeniche di
recovery ottimizzate mediante I'uso di algoritmi genetici, perseguendo obiettivi
gla teoricl che spoerimentali. Durante la sua collaborazione ha partecipato alla
progettazions ed alle sviluppo di numerosi sistemi e prototipi nell’ambito dei
progetti di ricerca in cul era coinvolio.

o DIALOG: strumento software per migliorare V'efficiensza di processi logisti-
¢l tramite tecniche di diagnostic data miving. In particolare, il framework
automaticamente riconosce i comportamenti anomali del sistema responsa-
bili della searsa produttivitd, suggerendo all'operatore le relative azioni di
recovery che consentone di riportare il sisterna ad un livello di produttivitd
accettabile.

e DIS: framework P2P ad agenti, progettato per la realiszazione di un ser-
vizio decentralivzato ¢ auto-organizzante per la scoperta e la selezione di
risorse in ambiente P2P puro. DIS, & basato sull’adozione di una archi-
tettura decentralizzata costituita da una rete P2P ¢ da un sistema multi-
agente per la replicazione, spostamento, ricerca e gestione dei servizi offerti
dal gistema.

[>a) 2008, da quando Giuseppe Agapito ha iniziato a collaborare con "'Universitd
della Calabriz, la sua attivitd di ricerca ¢ stata incontrata su tomatiche di ma-
chine learning con maggior enfast sulle tecniche di text mining distribuito per
Vestrazione di conoscenza da collegioni di dati strutturati e non strutturati e
di natura testuale, perseguondo obicttivi sia teoricl che sperimentall Durante la
sua collaborazione ha partecipato alla progettazione ed allo sviluppo di numerosi
sigtermi e protobipi nell'ambito del progetti di ricerca in cui era coinvolto.

s DISCOVERING: ambiente integrato di knowledge discovery la cud carat-
teristica saliente é la penerazione semi-antomatica di modelli (predittivi,
descrittivi e associativi) per 'estrazione di conoscenza da collezioni di dati
strutturati e non strutturati di natura testuale.

Dal 30.04.2012 al 19.04.2013 Giuseppe Agapito & stato oapite presso il Jurisca-
Lab, Ontario Cancer Centey di Toronto. La sua ricerca presso il Jurisicalab ha
riguardato il pre-processing, analisi, integrazione e visualizzazione di Biological
Pathway data. Giuseppe Agapito ha partecipato attivamente alle attivitd di
ricerca del JurisicaLlab, producendo i seguenti prototipl software:

¢ pathwayParser: uno strumento software, funzionante corne plug-in di NA-
ViGaTOR (tool software in sviluppo presso il JurisicaLab} in grado di



analivzare, nonmalivzare e visualizzare reti di pathway codificate usando
il formato BIOPAX,

s biologicelDataIntegration: uno strumento software, capace di integrare in-
formazioni provenienti da vari databasc biologici. Rendendo disponibiii
dati altamente informativi, in grado di descrivere dettagliatamente e fo-
delmente il problema in esame. Evidenziando, ai ricercatort aspetti scono-
sciuti del problema in esame, non evidenziabili anslizzando i singoli dati
non integradi.
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E stato Visiting Scientist presso il Jurisicalab, Princess Mar-
garet Cancer Center, UHN Toronto Canada.

E stato Amministratore Unico della societd FEasyAnalysis
S‘I'.L‘

& stato cultore della Materia per il Settore Scientifico Disci-
plinare ING/INF-05 per il seguente anno accademico.

Ha ottenuto un contratto di collaborazione co.co.pro, oc-
cupandosi in particolare della: "Progettazione ipertestuale
e implementazione di una interfaccia grafica adattativa per
Vaccesso, navigazione e intercogazione via Internet di un da-
tabase contenente dati sanitari”, presso Biotecnomed S. c.
& r. 1. viale Europa Localith Germaneto Catanzaro (C7).
Referente prof. Gianni Cuda.

£ stato cultore della Materia per il Settore Scientifico Disci-
plinare ING/INF(5 per il septiente anno accademico,

Ha collaborato ad attivita di ricerca come gtudente di dotto-
rato all’cstore presso il Juriscalab, Ontario Cancer Center
di Toronto. Qccupandosi di tematiche teoriche e metodolo-
giche incentrate sull'analisi, integrazione e visualizeazione di
reti biologiche. Refente prof. Igor Jurisica.

E stato studente di dottorato di ricerca con borsa in: "Inge-
gneria Biomedica e Informatica” della durata di 3 anni con
sede amministrativa presso 'Universitd "Magna Greseia” di
Catanzaro. Relatore prof. Mario Cannataro.

E stato titolare di un assegno di ricerca annuale avente tito-
lo "Algoritmi di data mining” settore scientifico-digciplinare
ING-INF /05, presso il Dipartimento di Elettronica, Infor-
matica e Sistemistica del)’ Universitd della Calabris. In data
27.07.2010 ha rinuneciato all’assepno di ricerea in quando vin-
citore di un dottorato con barsa presso 'Universitd "Magna
Gracia” di Catanzaro. Referente prof. Sergio Greco.
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Ha partecipato al progetto di ricerca, Open Know Tech con
tipo di impiego contratto di collaborazione co.co.pro, ooeu-
pandosi in particolare della: "Realizzazione di software per
it data mining”, presso il DEIS {Dipartimento di Flettroni-
ca Informatica ¢ Sistemistica) Universitd della Calabria Via
Pietra Bucei 41C 87036 Rende(CS). Reforente prof. Sergic
Greco,

é stato membro del progetto di ricerca AUTOMA con Lipo
di implego contratto di collaborazione co.co.pro, svolgendo
la seguente mansione: "lmplementazione di un sistemna infor-
mativo aubo-organizzante per Griglia”, presso 'TCAR (Isti-
tuto di Calcolo ¢ Reti ad Alte prestazioni)-CNR(Consiglio
Nazionale delle Ricerche) Via Pietro Bucel 41C 87030 Rende
(C3). Referente e committente ing. Giandomenico Spezzano.

é stato membro del progetto di ricerea FAR-SFIDA con tipo
di impiego contratio di collaborazione co.co.pro, svolgendo
la seguente mansione: “Realizzazione di un servizio decen.
tralizzato per la seoperta di risorse in ambiente P2P”, Se-
de atnministrativa ICAR (Istituto di Calcolo e Reti ad Al
te prestazioni)-CNR(Consiglio Nazionale delle Ricerche) Via
Pietro Bucet 41C 87030 Rende(CS). Referente ¢ committente
ing. Giandomenico Spezzano.

& stato membro del progetto di ricerea LOG-NET con tipo di
impiego contratto di collaborazione co.co.pro, svolgendo la
sepuente mansione: "Realizzazione di un sistema, data-driven
pet Ia disgnosi di coroportamenti anomali che contribuisco-
no a ridurre la produttivitd di un terminale marittimo”, Se-
de amministrativa ICAR (Istituto di Calcolo ¢ Reti ad Al-
te prestazioni)-CNR{Consiglio Naztonale delle Ricerche) Via
Pietro Bueei 41C 87030 Rende(C8). Referente ¢ coonmittente
ing, Glandomenico Speerano.

& stato membro del progetto di ricerca LOG-NET con tipa
di impiego contratto i collaborazione co.co.pro, svolgendo
le seguentt mansiont: "Realizzazione di algoritmni di data mi-
ning operanti su dati strcam e la definizione di tecniche di
post processing del risultati di data mining al fine di disgno-
sticare anomalie che determinano un degrado della produt-
tivitd”. Sede amministrativa Medeenter Container Termi-
nal 5.p.A. (MCT) Via Area Porto 89013 Gioia Taure (RC).
Referente e committente MedCenter nella persona dell’ing.
Carmine Crude.

& atato membro del progetto di ricerca "Terminal Marittimo
di Gicia Tauro” con $ipo di impiege contratto di collabora.
zlone co.co.pro, svolgendo la seguente mansione: "Tecniche
per Pindividuazione di comportamenti anomali del terminale
marittimeo di Gioia Tauro”. Sede amministrativa ICAR (Isti-
tute i Caleolo ¢ Reti ad Alte prestazioni)-CNR{Consiglio
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Nazionale defle Ricerche) Via Pietro Bucei 41C 87030 Rende
(C5). Referente e committente ing. Glandomenico Spezzano.

& stato membro del progetto di ricerca "Terminal Marittimo
di Gioia Tauro” con tipo di impiego contratto di collabora-
zione co.co.pro, svolgendo la seguente mansione: "Realizza-
zione di un sistema per Panalisi delle performance del tormi-
nale marittimo di Giola Tauro”. Presso 'MCAR (Istituto di
Caleolo e Reti ad Alte prestazioni}-CNR{Consiglio Naziona-
le delle Ricerche) Via Pietro Bucci 41C 87030 Rende (C5).
Referente e committente ing. Giandomenico Spezzano.



ATTIVITA DIDATTICHE

Dalfanno accademico 2006/2007 eollabora ad attivitd didattiche svolte presso
I'Universita della Calabria inoltre, dall’anno accademico 2010/2011 collabora
ad attivita didattiche svolte presso Plniversitd Magna Graecia, I seguito sono
riportati in dettaglio le diverse tipologie di incarichi di docenza ricoperti.

a.a. 2017/2018

a.a. 2016/2017

a.a. 2016/2017

a.a 2016/2017

a.a. 2016/2017

Professore a contratto per il module di "Sistemi Operati-
vi ¢ Reti di Caleolo 835D ING-INF/05 A5} 09 Ing.  in-
dustriale & dell'informazione” apno II°, I? semestre per un
totale di 48 ore di lezione (6 CFU), Corso Integrato di Si-
stemi Operativi, Reti e Programmazione A.A. 2017-2018.
Corso di Laurea [[-8] in Ingegneria Informatica ¢ Biome-
dica (D.M. 270/04) Facoltd di Medicina ¢ Chirurgia dell’
Universitd "Magna Grascia” di Catanzaro.

Professore a contratto per il modolo di Informatice SSD
INF/01" anno I°, I? semestre per un totale di 24 ore di lexio-
ne (3 CFU), Corso Integrato di Scienze Fisiche, Informatiche
¢ Statistiche A.A. 2016-2017. Corso di Launrea [L/SNT2} in
Professioni sanitarie della riabilitazione e [L/SNTS] Profes-
sioni sanitarie tecniche (TRONCO COMUNE 3 ¢ 4) Facolta
di Medicina e Chirurgia dell’ Universith "Magna Grascia” di
Catanzaro,

Professore o contratto per il modulo di "Sistemi Operati-
vi & Reti di Caleole 85D ING-INF/05 ASD 09 Ing. in-
dustriale e dell’inforinazione™ anno I1°, I° semestre per un
totale di 48 ore di lezione (6 CFU), Corso Integrato di 5i-
gtemi Operativi, Reti ¢ Programmazione A.A. 2016-2017.
Corso di Laurea [L-8] in Ingegneria Informatica e Biome-
dica (D.M. 270/04) Facoltd di Medicina ¢ Chirurgia dell’
Universitd "Magna Greecia” di Catanzara,

Professore a contratto per il modulo di "Informatica 88D
INF/01” anno [?, I° semestre per un totale di 24 ore di lezione
{3 CFU), Corso Integrato di Scienze Fisiche, Informatiche e
Statistiche A.A. 2016-2017. Corso di Laurea [L/SNTI] in
Professioni sanitarie, infermieristiche ¢ professione sanitaria
astetrica Facoltdh di Medicina e Chirurgia dell’ Universita
"Magna Grecia” di Catanzaro.

FProfessore a contratto per il module di "Informatiea 85D
INF/01” anno 1°, I* semestre per un totale di 24 ore di lezio-
ne {3 CFU), Corso Integrato di Scienze Fisiche, [nformati.
che e Statistiche A A, 2016-2017. Corso di Laurea [L/SNT2]
in Professioni sanitarie della riabilitazione e [L/SNT3] Pro-
fessioni sanitarie teeniche (TRONCO COMUNE 2} Facoltd
di Medicina ¢ Chirurgia dell’ Universitd "Magna Greaecia” di
Catanzaro.
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Docente a contratto dell'insegnamento “Informatica”, I° an-
no, Sem. 1° 3 CFU, per un numero di ore pari a 24 Corso di
Laurea in Scienze Infermieristiche-FPolo Didattico di Cosen-
za, Facoltd di Medicina e Chirurgia dell’ Universitd "Magna
Gracia” di Catanzaro,

Docente a contratto per i modulo di "Sistemi Operativi ¢
Reti di Calcolo ING-INF/05" anno [1° 1° semestre per un
totale di 48 ore di lezione pari & 6 CFU, del Corso Integrato di
Sistemi Operativi, reti e programmaszione. Corso di Laurea
in Ingegneria Informatica e Biomedica Facoltd di Medicina
¢ Chirurgia dell” Universitd "Magna Greecia” di Catangaro.

Docente a contratto dell'insegnamento "Informatica”, I° an-
no, Sem. 11" 3 OFU, per un numero di ore di lezione pari
8 24, Corso di Laurea in Scienze Infermieristiche-Polo Di-
dattico di Cosenza, Facolld di Medicina e Chirnrgia dell’
Universitd "Magna Gracia” di Catanzaro.

Docante a contratio del corso di Didattica Integrativa "Fon-
damenti di Informatica 1 e 2” anno I° |, Sem. I° per un
numero di ore di lezione pari a 30, Corso di Laurea in Inge-
gneria Informatica e Biomedica presso 'Universitd "Magna
Gracia” di Catanzaro,

Docente a contratio dell'insegnamento "Informatica”, I° an-
no, Sern, I? 3 CFU, per un numero di ore di lezione pari a
24 Corso di Laurea in Seienze Infermieristiche-Polo Didattico
di Cosenza, Facoltd di Medicina & Chirurgia dell’ Universita
"Magne Gracia” di Catanzaro.

Docente a contratto dell'insegnamento "Mmformatica”, I® an-
no, Semn. 12 3 CFU, per un numero di ore di lezione pari a
24 Corso di Laurea in Scienze Infermieristiche-Polo Didatti.
vo di Lamezia Terme, Facoltd di Medieina e Chirurgia dell’
Universitd "Magna Grecia” di Catanzaro.

Dacente n contratto per Uinseguamento di Didattica inte-
grativa: "Informatica ¢ Sistemi di Elaborazione delle Infor-
mazioni”, [® anno, 1 CFUJ, Corso di Lauren in Biotecnolo.
pie, Facoltd di Medicina e Chirwrgia dell'Universitd "Magna
Grescia” di Catanzaro.

Fsercitatore a contratto per 'insegnamento "Fondamenti i
Informatica™, per un totale di 30 ore di lesione, pari a 3
CFU Corso di Laurea in Statistica per le Aziende e le Assi.
curazioni, presso la Facoltd di Economia dell'Vniversita della
Calabria.

Esercitatore acontratto per I'insegnamento di Programma.
zione Orientata agli Oggotti, I anno, per un totale di 40 ore



a.a. 2009/2010

a.a. 2008/2010

a5, 2000/2010

a.a. 2009/2010

di lezione, pari a 8 CFU Corso di Laurea in Metodi Quanti-
tativi per 'Economia e la Gestione delle Aziende, presso la
Facoltd di Economia, dell'Universitd della Calabria,

Escrcitatore a contratio per Finsegnamento "Introduzione al-
Finformatica e laboratorio informatico di base” IT Anno, §
CFU Corac di Laurea in Giurisprudenza, presso la Facoltd
di Economia dell’Universitd della Calabria.

Esercitatore a contratto per I'insegnamento "Programmazio-
ne Orientata agh Oggetti”, 11T Anno, 5 CFU Corso di Laures,
in Metodi Quantitativi per 'Economia e la Gostione delle
Aziende, presso la Facoltd di Eeonomia dell'Universitd della
Calabria.

Esercitatore a contratte per Uinsegnamento "Algoritmi e Pro-
grammazione”, IT Anno, 5§ CFU Corso di Laurea in Meto-
di Quantitativi per 'Economia ¢ la Gestione delle Aziende
presso la Facoltd di Economia dell’Universitd della Calabria,

Escrcitatore a contratto per 'insegnamento "Progettazione
di Sistemni Informativi”, II Ammo, 5 CFU Caorso di Laurea in
Ingegneria Gestionale, presso la Facoltd di Ingepneria dell'U-
nmiversitd della Calabria,

ALTRE ATTIVITA DI DOCENZA

a.a. 2015/2016

p.a 2015/2016

B.8. 2014/2015

a.a. 2008/2010

Docente a contratto per il modulo di "Strumenti innovati-
vi ICT quale risorsa strategica per le nuove imprese” per
un totale di 25 ore di didattiea, 1 CFU 58D ING-INF/05,
Nell’ambito del Master di 17 livello "Applicazioni ¢ proces.
gl innovativi in Cardiologia Endovaseolare e Clinica (Cardio
Appeal)”,

Daocente a contratto per il module di "Lo sviluppo di nuowv
modelli di gestione clinica sostenibilith ed incremento del-
Pefficienza” per un totale di 25 ore di didattica, I CFU 58D
ING-INF/05, NelPambito del Master di 1° livello "Appli-
cazioni ¢ processi innovativi in Cardiologia Endovascolare e
Cliniea (Cardio Appeal)”.

Daocente a contratto per it modulo di "Tecniche di data mi-
ning avanzato applicate alle neuroscienze™ per un totale di
ore di didattica 2 CFU 85D ING-INF/05. Nell'ambito del
Master di 1° livello "Web-Services in Medicina Neuromeasu-
res e Diagnosi clinica™.

Docente a contratto nell’ambito del progetto Regionale "POR
+5cuola”, come esperto del modulo formative: "Conoscen-
ze metodologiche ¢ pratiche per I'uso di sistemi informati-
et”, 20 ore, tenutosi presso, I'lstituto Tecnico Commerciale
"Pazzullo” di Cosenza nel corso dell’anno 2010,



a.a. 2009-2010

a.a. 2006-2007

Esercitatore a contratto relativo al progetto di ricerca Opet
KnowTech A5 — Ambienti di inpegneria del software Open
Source nell’ambito del Programma di Laboratorio di Tecno-
logie Open Source per la Integrazione, Gestione e Distribu-
zione di Dati, Processi e Conoscenze, 15 ore, tenutosi presso
ICT-5ud Rende.

Egercitatore a contratto relativo al modulo di Ingegneria del
Software (II Periodo) attivato per il Corso di Formazione
Professionale e Tecniei di Ricerca operanti nel Settore Indu-
striale erogato nell’ambito del progetto PILOT (Piattaforma
di Intcroperabilita per la LQgistica ed i Trasporti), 8 ore,
tenutosl presso 'Universitd della Calabria Rende.



LanGUur CONOSCIUTE

Italiano nativo
Inglese ottimo

CAPACITA E COMPETENZE TECNICHE

Linguaggi di pregrammazione conosciuti: C, C++, Java, Swift 2.0,
Objective-C 2.0, 8QI., MFPI, Php (base), Javascript (base),Pyton (base), Bash
seripting, UML e OpenGL (base).

Principali IDE conasciuti: Xcode, Eclipse, NetBeans,

Database conesciuti: MySQI ¢ Postgress.

Linguaggi di Markup conesciuti: Himl, XML, OWL ¢ RDF.
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