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Nosilac programa

Cilj predmeta

Cilj predmeta je da unaptijedi razumijevanje zivih sistema kroz racunarske algoritme.
SloZenost ovih sistema nudi izazove u softveru 1 algoritmima, a Cesto zahtijeva 1 potpuno
nove pristupe u racunarskim naukama. Kroz ovaj predmet studenti ¢e biti osposobljeni da
koriste WEB-bioloske baze podataka, upotrebu namjenskih softverskih paketa 1 formata za
pretrazivanje, analizu, modeliranje 1 simuliranje u oblsti proteomike i genomike.

Ishod ucenja

Osposobljent studenati bit ¢e u stanju da koriste WEB-bioloske baze podataka, upotrebu
namjenskih softverskih paketa i formata za pretrazivanje, analizu, modeliranje i simuliranje
u oblsti proteomike i genomike.

Sadrzaj predmeta

- Uvodno razmatranje. Bioinformacija: Definicija, zadaci 1 cilj bioinformatike.
- Uvod u osnove molekularne biologije: bazna arhitektura Celija, struktura DNA, geni 1 proteini, genom,
proteom, transkriptom, centralna dogma. Crick-Watson model.

- Klasicne metode 1 algoritmi u bioinformatici: probabilisticki pristup, Bayes-ova teorema, HMM model,
metoda najblizeg susjeda, metoda klasteringa, metoda drveca identifikacije.

- Bioinspirirane metode 1 algoritmi u bioinformatici: neuronske mreze, evolucioni algoritmi, geneticki
algoritmi, multi-ciljni geneticki algoritmi.

- Analiza DNA sekvenci: uparivanje sekvenci, uparivanje viSestrukih sekvenci, vizuelizacija uparivanja
sekvenci, bioloski kodovi, manipuliranje sekvencama, statistike iz sekvenci.

- DNA microarray analiza: microatray normalizacija, microatray vizuelizacija.
- Analiza i predikcija proteinskih struktura: deterministicki uzorci, stohasticki uzotrci, predikcija sekundarne
strukture na bazi neuronskih mreza, izuelizacija proteinskih struktura.

- Softverski resursi: baze podataka, data mining, racunarske asocijacije sa bioloskim procesima.
- Softverski alati: Petl, Blasta, FASTA, PDBFIND baze podataka, MATLAB Bioinformatic Toolbox.
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