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Esperienze professionali Assegno di Ricerca (dal 01.01.2016 al 31.12.2016) presso il
Dipartimento di Medicina Molecolare e Biotecnologie Mediche,
l’Università degli Studi di Napoli “Federico II” (POR Campania FSE
2007-2013/ POR Campania FSE 2014-2020, Asse IV e Asse V CUP
E66G14000850006)

Borsa di studio bandita dall’Istituito Nazionale Biostrutture e
Biosistemi, I.N.B.B. (dal 01.05.2015 al 30.11.2015), nell’ambito
dell’attività di ricerca ‘Analisi proteomica ed identificazione di proteine’
per il progetto europeo SYBIL System Biology for the functional
validation of genetics determinants of skeletal diseases’.

Contratto di Formazione (dal 18.03.2013 al 17.03.2015) “Sviluppo di
molecole capaci di modulare vie metaboliche intracellulari redox-
­sensibili per la prevenzione e la cura di patologie infettive,
tumorali,neurodegenerative e loro delivery mediante piattaforme
nanotecnologiche”– PON01_01802” presso il CEINGE, Biotecnologie
Avanzate.

Contratto di collaborazione a progetto (dal 01.02.2009 al
31.01.2013) nell’ambito del progetto "Analisi proteomica di espressione
differenziale in linfociti periferici umani trattati con diidrotestosterone:
implicazioni diagnostiche sull'attività di controllo del doping" presso la
Fondazione SDN, IRCSS, NapoliFondazione SDN, IRCSS, Napoli

Specializzanda in Medicina di laboratorio, biochimica clinica e
biologia molecolare clinica (dal 01.11.2006 al 27.10.2011) presso la
Facoltà di Medicina e Chirurgia dell’Università degli Studi di Napoli
“Federico II”.

Assegno di Ricerca (dal 01.05.2007 al 30.11.2008) nell’ambito del
progetto S.C.o.P.E. (Sistema Cooperativo ad Alte Prestazioni per
Elaborazioni Scientifiche Multidisciplinari), settore disciplinare BIO\10,
per l’“ANALISI MEDIANTE TECNICHE COMPUTAZIONALI DI DATI DI
SPETTROMETRIA DI MASSA DI PEPTIDI E PROTEINE”

Dottoranda di Ricerca in Scienze Biotecnologiche (dal 01.11.2003
al 31.10.2006) presso l’Università degli di Studi Napoli “Federico II”.

Borsa di studio bandita dal Dipartimento di Chimica Organica e
Biochimica (dal 01.03.2003 al 28.02.2004) presso l’Università degli
Studi di Napoli “Federico II”. L’attività di ricerca, svolta sotto la guida del
Prof. P. Pucci, ha riguardato la messa appunto di metodologie relative
allo studio delle interazioni proteina-proteina.



Istruzione e formazione Titolo di Specialista in Medicina di laboratorio, biochimica clinica e
biologia molecolare clinica conseguito presso l’Università degli Studi
di Napoli “Federico II”, Facoltà di Medicina e Chirurgia, il 27 ottobre
2011, con votazione 70/70 e lode. Titolo della tesi: “Studio delle basi
molecolari dell’Acidemia Metilmalonica”

Titolo di Dottore di Ricerca in Scienze Biotecnolgiche conseguito
presso l’Università degli Studi di Napoli “Federico II”, il 12 gennaio
2007, discutendo una tesi sperimentale dal titolo: “Metodologie
innovative in proteomica. clinica

Abilitazione all’esercizio della professione di Chimico (Ottobre 2003)”

Laurea in Chimica (vecchio ordinamento) conseguita presso
l’Università degli Studi di Napoli “Federico II”, il 13 dicembre 2002, con
votazione 110/110 e lode, discutendo una tesi sperimentale (durata 15
mesi) dal titolo: “Determinanti strutturali dell’interazione tra il dominio
WW della proteina Fe65 ed i suoi ligandi”.

Premi Giugno 2011: Vincitrice di un “Travel Award” messa a disposizione dallaPremi Giugno 2011: Vincitrice di un “Travel Award” messa a disposizione dalla
SIB (Società Biochimica Italiana) per la partecipazione di giovani
ricercatori al 35th FEBS Congress, Torino, Italia, 25-30 giugno 2011

Giugno 2009: Vincitrice di un Travel Award FEBS per la partecipazione
al YSF (Young Scientific Forum) e al 34° congresso FEBS, Praga;
Repubblica Ceca, 2-4 luglio 2009.

Gennaio 2009: Partecipa al training teorico/pratico Biacore T100
organizzato dalla GE Healthcare presso il CEINGE di Napoli.

1 Marzo - 31 Maggio 2005: E’ ricercatore ospite presso l’Istituto di
Ricerca di Biologia Molecolare, IRBM, P. Angeletti sotto la supervisione
del Dott. Fabio Talamo. Svolge un training sulle metodologie
elettroforetiche di Proteomica Differenziale (DIGE)

14 Marzo – 19 Marzo 2004: Frequenta l’VIII corso di Spettrometria di
Massa per Dottorandi di Ricerca, Siena.

Associazioni scientifiche Membro della SIB (Società Biochimica Itaiana)
Membro della ItPA (Italian Proteomic Association)



Insegnamenti Contratto per lo svolgimento di attività didattiche integrative
dell’Insegnamento di Proteomica, anno accademico 2006-2007, per il
Corso di Laurea in Biotecnologie per la Salute, ’Università degli Studi di
Napoli “Federico II”.

Incarico di collaborazione occasionale per la Tutorship didattita
dei corsi per la formazione a distanza (e-learning) in relazione
all’insegnamento di Biochimica presso la Facoltà di Medicina e
Chirurgia dell’Università degli Studi di Napoli “Federico II”

Contratto per il conferimento dell’incarico di Insegnamento di
“Proteomica”, anno accademico 2009-2010, per il Corso di Laurea
Magistrale in Biotecnologie del Farmaco, ’Università degli Studi di
Napoli “Federico II”.

Contratto per il conferimento dell’incarico di Insegnamento di
“Proteomica”, per l’anno accademico 2010-11, per il Corso di Laurea
Magistrale in Biotecnologie del Farmaco, ’Università degli Studi di
Napoli “Federico II”.

Contratto per il conferimento dell’incarico di collaborazione per
l’Insegnamento di “Metodiche di spettrometria di massa ed
applicazioni all’analisi del proteoma e del metaboloma”, per ilapplicazioni all’analisi del proteoma e del metaboloma”, per il
Corso di formazione “ MANAGER E RICERCATORI IN AMBITO
BIOMEDICO” nell’ambito del progetto P.R.I.S.M, finanziato attraverso
fondi del Programma Operativo Nazionale 2007–2013.

Contratto per il conferimento dell’incarico di Insegnamento di
“Proteogenomica (BIO/10 -BIO/11)”, per il Corso di formazione
“Tecnologie genomiche avanzate e bioinformatiche applicate al
miglioramento genetico di specie vegetali” (PON02_00395_3082360)
nell’ambito del Progetto Genopom-Pro, finanziato attraverso fondi del
Programma Operativo Nazionale 2007–2013.

Contratto per il conferimento dell’incarico di Insegnamento di
“Scienze e Tecnologie Omiche- Modulo di Metabolomica”, anno
accademico 2015-2016, per il Corso di Laurea Magistrale in Scienze e
Tecnologie Genetiche, Università del Sannio.



Contratto per il conferimento dell’Attività di Docenza di “Tecniche
di Proteomica e Genomica (BIO/10)”, per il Percorso Formativo
“Formazione di Esperti nell’Identificazionee nello Sviluppo di Nuovi
Bersagli Molecolari per la Diagnosi, la Prognosi e il Trattamento
dell’Ischemia Cerebrale e i Tumori Plurifarmacoresistenti della Testa, del
Collo e della Mammella” annesso al progetto RI E SS BIBIOFAR
CODICE SIRIO: PON03PE_00146_1

Contratto per il conferimento dell’Attività di Docenza di “Tecniche
di Proteomica e Genomica ”, per il Percorso Formativo “Formazione
di Esperti nell’Identificazionee nello Sviluppo di Nuovi Bersagli
Molecolari per la Diagnosi, la Prognosi e il Trattamento dell’Ischemia
Cerebrale e i Tumori Plurifarmacoresistenti della Testa, del Collo e della
Mammella” annesso al progetto RI E SS BIBIOFAR CODICE SIRIO:
PON03PE_00146_1

Contratto per il conferimento dell’Attività di Docenza di
“Caratterizzazione ed identificazione di proteine con metodi di
spettrometria di massa ”, per il Percorso Formativo “Formazione di
Esperti nell’Identificazionee nello Sviluppo di Nuovi Bersagli Molecolari
per la Diagnosi, la Prognosi e il Trattamento dell’Ischemia Cerebrale e i
Tumori Plurifarmacoresistenti della Testa, del Collo e della Mammella”Tumori Plurifarmacoresistenti della Testa, del Collo e della Mammella”
annesso al progetto RI E SS BIBIOFAR CODICE SIRIO:
PON03PE_00146_1

Contratto per il conferimento dell’incarico di Insegnamento di
“Scienze e Tecnologie Omiche- Modulo di Metabolomica”, anno
accademico 2016-2017, per il Corso di Laurea Magistrale in Scienze e
Tecnologie Genetiche, Università del Sannio.



Capacità e competenze
tecniche

L’attività di ricerca svolta le ha consentito di maturare esperienza in
merito alla chimica delle proteine, alla spettrometria di massa e alla
proteomica. Le capacità tecniche acquisite:
•Tecniche di purificazione e separazione di proteine (cromatografia ad
esclusione molecolare, cromatografia a scambio ionico, cromatografia
di affinità, cromatografia a fase inversa-HPLC, LC con sistemi a
nanoflusso)
•Tecniche di quantizzazione di proteine e metaboliti
•Elettroforesi su gel d’agarosio
•Estrazione di piccoli metaboliti da cellule e da tessuti
•Estrazione e precipitazione proteica
•Immuno-precipitazione
•Western Blotting
•Elettroforesi mono e bidimensionale (SDS-PAGE)
•Tecnica DIGE e analisi dei dati mediante il software DeCyder
•Proteomica quantitativa: marcatura isotopica con iTRAQ e iCAT
•Tecniche di idrolisi chimica ed enzimatica di proteine
•Analisi di metaboliti e di elementi in tracce mediante GC/MS e
GC/MSMS
•Spettrometria di massa per: identificazione di proteine, la verifica
dell’ipotesi di struttura primaria e l’individuazione di eventuali modifiche
post-traduzionali; analisi di polimeri e composti organici, determinazione
del peso molecolare di composti organici, proteine e proteinedel peso molecolare di composti organici, proteine e proteine
ricombinanti. Analisi di miscele peptidiche ottenute dall’idrolisi estensiva
(chimica ed enzimatica) di proteine
•Spettrometria di massa LC/MSMS e interpretazione degli spettri di
frammentazione di peptidi
•Spettrometria di massa LC/MSMS e interpretazione degli spettri di
frammentazione di molecole organiche
•Spettrometria di massa MALDI IMAGING effettuate su sezione di
tessuti e analisi dei dati mediante i programmi di elaborazione dati
Tissue View e Biomap
•Buona esperienza nell’utilizzo di diversi spettrometri di massa tra cui:
MALDI Voyager DE-STR, DE-PRO, 4800 Plus MALDI TOF/TOF e
QSTAR (Applied Biosystems), Micromass ZQ (Waters), 4000 Q-Trap
interfacciato con un sistema LC nanoflusso (Applied Biosystems-
Agilent), Chip MS Ion Trap XCT Ultra (Agilent Technologies) e il sistema
ibrido Q-TOF Premier (Waters). L’elaborazione dei dati e lo studio delle
banche dati sono attività quotidiane; buona conoscenza dei software
Mascot, Protein Prospector e FASTA.



Comunicazioni orali 1. Caterino M. Proteomic analysis to unravel the function of human
ribosomal protein S19. 9th Young Scientist Forum FEBS “Labyrinth
of cells and molecules” Praga, Repubblica Ceca, 2-4 Luglio 2009

2. Caterino M . Dysregulated proteins in a cellular model of
methylmalonic acidemia. XI National Conference of Italian
Proteomic Association, Perugia, Italia, 16-19 Maggio 2016

Congressi 1. Ruoppolo M., Caterino M., Iolascon A., Marrone A., Orrù S.,
Perrotta S., Savoia M. and Salvatore F. “Functional proteomics of
pathologies related to red cell membrane abnormalities”. Sezione
Italiana Human Proteome Organization (Primo Congresso
Nazionale), Napoli, 26-27/09/2003;

2. Ruoppolo M., Caterino M., Orrù S., Savoia M., Iolascon A. and
Salvatore F. “Erythroid membrane proteomic”. Proteine 2004 (XVII
Meeting of the Protein Workgroup), Viterbo, 20-22/5/2004

3. Ruoppolo M., Caterino M., Orrù S., Savoia M., Iolascon A. and
Salvatore F. “Erythroid membrane proteomic”. Massa 2005 (An
International Symposium on Mass Spectrometry), Roma, 28/6/-
1/7/2005

4. Orrù S., Caterino M., Ruoppolo M., Savoia M., Perrotta S.,4. Orrù S., Caterino M., Ruoppolo M., Savoia M., Perrotta S.,
Salvatore F. and Iolascon A. “Erythroid membrane proteomics”.
HUPO 4th Annual World Congress, Munich, 28/8/-1/9/2005

5. Caterino M., Baldini A., Fulcoli G., Orrù S., Ruoppolo M. and
Salvatore F. “Proteomic analysis to unravel the function of the
transcription factor TBX1”. Sezione Italiana Human Proteome
Organization (Terzo Congresso Nazionale), Lodi, 29/9- 1/10/ 2005.

6. Ruoppolo M., Orrù S., Caterino M., Chiocchetti A., Gibello L.,
Carando A., Secco P., Biava A., Aspesi A., Dianzani U., Ramenghi
U., Loreni F., Santoro C., Dianzani I. “A functional proteomic
approach to unravel ribosamal protein S19 protein partners”.
Sezione Italiana Human Proteome Organization (Terzo Congresso
Nazionale), Lodi, 29/9- 1/10/ 2005.

7. Caterino M., Orrù S., Ruoppolo M., Aspesi A., Ammiraglio A., Loreni
F., Santoro C., Dianzani I. “Understanding human ribosomal protein
S19function through the definition of its interactome”. Proteine
2006. Novara 1-3/6/06.

8. Caterino M., Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Loreni F., Santoro
C., Dianzani I. and Ruoppolo M. "Analysis of Rps19 protein and
Rps19 missense mutant proteins interactome”. 4th Conference of
the Bioinformatics Italian Society (BITS). Napoli 26-28 April 2007



9. Caterino M., Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Loreni F., Santoro
C., Dianzani I. and Ruoppolo M. “Analysis of Rps19 protein and
Rps19 missense mutant proteins interactome” 2th Annual National
Conference, ITPA (Italian Proteomic Association). Acitrezza, 26-29
June 2007

10. Caterino M., Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Loreni F., Santoro
C., Dianzani I. and Ruoppolo M. “Definition of missense mutant
hRPS19 interactome” SIB 2007 52° Congresso Nazionale. Riccione
26-28 Settembre 2007

11. Caterino M., Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Loreni F., Santoro
C., Dianzani I. and Ruoppolo M. “Proteomic analysis to unravel the
function of hRPS19”. 8th Siena meeting From genome to proteome:
Integration and protome completion. Siena 31 Agosto- 4 settembre
2008.

12. Caterino M., Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Dianzani I. and
Ruoppolo M. Proteomic analysis to unravel the function of human
ribosomal protein S19. 5° Seminario SIBBM "Frontiers in Molecular
Biology". Napoli 4-6 giugno 2009.

13. Caterino M., Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Dianzani I. and
Ruoppolo M. Proteomic analysis to unravel the function of human
ribosomal protein S19. 34° FEBS Congress "Life’s molecular
Interactions". Praga, Repubblica Ceca, 4-9 luglio 2009.

14. Caterino M., Chandler R.J., Venditti C.P., Ruoppolo M. Proteomic14. Caterino M., Chandler R.J., Venditti C.P., Ruoppolo M. Proteomic
analysis in the characterization of pathogenic mechanisms of
MethylMalonic Acidemia (MMA). 36° FEBS Congress "Biochemistry
for tomorrow’s Medicine". Torino, Italia, 25-30 giugno 2011

15. Ruoppolo M., Caterino M., Chandler R.J., Venditti C.P. Dissecting
molecular basis of methylmalonic acidemia (MMA) by proteomic
analysis. Journal of inheredited metabolomic disease Volume: 34
Supplement: 1 Pages: S238-S238 SEPT 2011

16. Caterino, M.; Chandler, R. J.; Venditti, C. P. Identification of
deregulated proteins in methylmalonic acidemia (MMA). Journal of
inheredited metabolomic disease Volume: 35 Supplement: 1 Pages:
S60-S60 Published: SEP 2012

17. Caterino, M.; Pastore, A.; Strozziero, M. G., Boenzi S., Dionisi-Vici
C., Ruoppolo M. The cblc proteome: in vivo elucidation of altered
cellular pathway in humans. Journal of inheredited metabolomic
disease Volume: 36 Supplement: 2 Pages: S167. Published: SEP
2013

18. Caterino M., di Pasquale P., De Maria F., Cannas S., Molicotti P.,
Zanetti S., DuilioA. Mycobacterium tuberculosis and methylation
stress. IX Congresso ItPA, Naples June 2014



19. Caterino M., Costanzo M., Minopoli G., Santorelli L., Venditti C.P.,
Ruoppolo M. Quantitative analysis of dysregulated proteome in
merthylmalonic acidemia. EuPA IX Annual Congress. Milano, June
2015

20. Campesi I., Santorelli L., Caterino M., Scolamiero E., Pecce R.,
Amoresano A., Pane F., Fontanarosa C., F. Franconi, M. Ruoppolo.
Targeted metabolomics in the study of gender differences in tissue
metabolism. EuPA IX Annual Congress. Milano, June 2015



Pubblicazioni 1. Silvennoinen L, Myllyharju J, Ruoppolo M, Orru S, Caterino M,
Kivirikko KI, Identification and characterization of structural domains
of human ERp57. Association with calreticulin requires several
domains. J Biol Chem. 2004, 279:13607-15 (IF 2004: 6,355)

2. de Laurentiis A, Caterino M, Orru S, Ruoppolo M, Tuccillo F,
Masullo M, Quinto I, Scala G, Pucci P, Palmieri C, Tassone P,
Salvatore F, Venuta S. Partial purification and MALDI-TOF MS
analysis of UN1, a tumor antigen membrane glycoprotein. Int J Biol
Macromol. 2006, 39:122-6 (IF 2006: 1,323)

3. Caterino M., Ruoppolo M., Orrù S., Savoia M., Perrotta S., Del
Vecchio L., Salvatore F., Stewart G. W., Iolascon A.
Characterization of red cell membrane proteins as a function of red
cell density. Annexin VII in different forms of hereditary
spherocytosis. FEBS Lett. 2006, 580(28-29):6527-32 (IF 2006:
3,372)

4. Orrù S., Aspesi A., Armiraglio M., Caterino M., Loreni F., Ruoppolo
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Interactome. Mol Cell Proteomics 2007, 6(3):382-93 (IF 2007: 8,
834).
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