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L'attivita scientifica del gruppo del Prof. Chiariotti si e concentrata principalmente
sull'epigenetica (principalmente sulla metilazione del DNA), comprese le malattie X-linked
(malattia di Fabry) e le alterazioni epigenetiche nelle malattie umane.

Nell'ultimo decennio il suo lavoro ha identificato specifici modelli di metilazione del DNA in
seguito a danni e riparazioni del DNA, o a segnali specifici (acido retinoico, androgeni,
estrogeni). La metilazione di MGMT e stata studiata in diversi campioni per predire la risposta
farmacologica alla terapia TMZ.

Recentemente il gruppo di ricerca coordinato dal Prof. Chiariotti € entrato a far parte della rete
EPIGEN, offrendo nuove e potenziate risorse per lo studio della metilazione del DNA e
favorendo diverse collaborazioni con gruppi leader nel campo dell'epigenetica. Nel cervello il
Prof. Chiariotti ha studiato i geni X-linked (MeCP2, CDKLD5) e le alterazioni epigenetiche legate
a condizioni neuropsichiatriche (asse BDNF/TrkB). Dal 2019 il gruppo del Prof. Chiariotti,
presso i laboratori del CEINGE, effettua l'analisi dellintero metiloma dei tumori cerebrali a
scopo predittivo, diagnostico e di ricerca. Infine, é stato affrontato anche I'effetto del microbioma
intestinale sull'epigenetica e sul comportamento del cervello. Per tutti questi progetti, molto
recentemente, insieme al Prof. Avvedimento e al Prof. Cocozza ha proposto un nuovo modo di
leggere e interpretare i profili di metilazione del DNA che permette di studiare le differenze di
metilazione cellula per cellula all'interno di una popolazione cellulare. Insieme a questi studi
sono stati generati una serie di strumenti bioinformatici ad hoc, in collaborazione con il gruppo
del Prof. Cocozza, e messi a disposizione della comunita scientifica internazionale.
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4. Increased BDNF promoter methylation in the Wernicke area of suicide subjects.
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