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STEFANO GIULIANI (C.F. GLNSFN92L22H501O): è un biologo molecolare con una solida esperienza 

nella ricerca oncologica e nell’epigenetica dei tumori. Attualmente svolge la propria attività di ricerca presso 

l’IRCCS Istituto Nazionale Tumori Regina Elena, dove studia i meccanismi epigenetici e non genetici alla base 

della resistenza ai trattamenti, con particolare interesse per il mieloma multiplo e il melanoma. La sua attività 

integra approcci di genomica e biologia molecolare, tra cui ATAC-seq, RNA-seq e CRISPRi/CROP-seq, per 

identificare i circuiti regolatori coinvolti nella sopravvivenza e nella progressione tumorale. Il suo obiettivo è 

contribuire all’identificazione di nuovi bersagli terapeutici e biomarcatori predittivi per lo sviluppo di strategie di 

trattamento personalizzate. 
ITALIA FALCONE (C.F. FLCTLI82M57I438E, sostituto): è una ricercatrice sanitaria biologa con una solida 

formazione in oncologia traslazionale e biologia molecolare. Ha esperienza diretta in modelli preclinici, 

organoidi derivati da paziente, vettori lentivirali e analisi multi-omiche, integrando approcci sperimentali e 

bioinformatici. 

Affianca a questo un forte impegno nella scrittura scientifica, nei progetti di grant e nella valutazione critica della 

letteratura. 
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