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29-31 May 2023 
SANU (Serbian Academy of Science and Arts) - Belgrade, Serbia 
Europe/Belgrade umezone 

Overview 

Call for Abstracts 

Timetable 

Contribution List 

Committees 

Venue 

My Conference 

l My Contributions 

Registration 

P::irtir-in::int I ict 

Committees 

Organizing Committee: 

• Djordjevic Magdalena (Institute of Physics Belgrade) 
• Huovinen Pasi (University of Wroclaw, Poland) 

• Sijacki Djordje (SANU, Institute of Physics Belgrade) 

• Zivkovic Lidija (Institute of Physics Belgrade) 

• Salom Igor (Institute of Physics Belgrade) 

• Auvinen Jussi (University of Jyvaskyla, Finland) 

• Djordjevic Marko (University of Belgrade) 

• Ilic Bojana (Institute of Physics Belgrade) 

• Karmakar Bithika (Institute of Physics Belgrade) 

• Zigic Dusan (Institute of Physics Belgrade) 

• Stojku Stefan (Institute of Physics Belgrade) 

D 

>: 

Bojana
Highlight



М Е Ж Д У Н А Р О Д Н А Я    М Е Ж П Р А В И Т Е Л Ь С Т В Е Н Н А Я    О Р Г А Н И З А Ц И Я  
 

I N T E R N A T I O N A L    I N T E R G O V E R N M E N T A L    O R G A N I Z A T I O N  
 

 
 

Дубна Московской области Россия 141980          Dubna Moscow Region Russia 141980 
Fax: (7-495) 632-78-80     Tel.: (7-49621) 6-50-59     AT: 205493 WOLNA RU     E-mail: post@jinr.ru     http://www.jinr.ru 
 

 

 
 

ОБЪЕДИНЕННЫЙ ИНСТИТУТ ЯДЕРНЫХ ИССЛЕДОВАНИЙ 
JOINT INSTITUTE FOR NUCLEAR RESEARCH 

 

Belgrade, 02 October 2023 

 

 
 

 

NICA Days 2023  

XII Collaboration Meeting of the MPD Experiment at the NICA Facility  

Belgrade, Serbia, 01-07 October 2023 

  

 

   This is to confirm that Dr. Bojana Ilić, Institute of Physics Belgrade, Serbia 

participated in NICA Days 2023 and XII Collaboration Meeting of the MPD 

Experiment at the NICA Facility held in Belgrade, Serbia  

from 01 to 07 October 2023 with invited talk "Exploring QGP properties through 

high-pt theory and data". 

 

 

 

 

 

 

MPD Spokesperson, 

Co-Chairman of the  

Organizing Committee                                          Victor Riabov 

 
 

 

 



 

March 6th, 2023 

Dear Dr. Bojana Ilic, 

On behalf of the organizing committee, it is my pleasure to invite you to give an invited talk 

entitled "Effect of higher orders in opacity on high-pT observables" at the upcoming international 

workshop "Exploring Quark-Gluon Plasma through soft and hard probes (ExploreQGP 2023)", to 

be held at the Serbian Academy of Sciences and Arts (SANU) in Belgrade, from May 29th to May 

31st, 2023. 

The workshop will bring together leading experts to discuss recent progress in understanding the 

properties of the Quark-Gluon Plasma (QGP) created in heavy-ion collisions at RHIC and the 

LHC. A particular focus will be placed on the interplay between soft and hard probes, with the aim 

of fostering fruitful exchange between the experimental and theoretical communities. 

Your contribution would be a valuable addition to the program, and we would be delighted if you 

could accept this invitation. 

Please let us know at your earliest convenience whether you would be able to participate. 

We look forward to your positive response. 

Best regards, 

 
Magdalena Djordjevic 

(on behalf of the ExploreQGP 2023 Organizing Committee) 
 



 
 
        

 

 

As organizer of the Conference HF-WINC, held in Torino from July 14 to July 16 
2022 (https://indico.cern.ch/event/883427/overview), I would like to certify that        
Dr. Bojana Ilić has participated to the Conference, being invited as speaker for a 
plenary talk.  

The contribution title was “Analyzing the mass ordering in heavy flavor suppression 
through theory and data”, and it was given on behalf of the Institute of Physics 
Belgrade 

 

 

Torino, June 30th 2025 

 

              Roberta Arnaldi 

                            Senior Researcher, INFN Torino (Italy) 

                       arnaldi@to.infn.it 



 

 

Dr Cynthia HADJIDAKIS 
CNRS/IN2P3 
+33 1 69 15 51 81 
cynthia.hadjidakis@ijclab.in2p3.fr 
 

Orsay, July 4th 2025 

To whom it may concern, 

By this letter, I certify that Bojana Ilic (Blagojevic) participated to the workshop “Fixed target 
experiment at LHC – Strong 2020 workshop”. The workshop was hosted at CERN from June 
22nd to June 24th, 2022: https://indico.cern.ch/event/1143479/.   

She was invited to give a talk on "Heavy flavour production in heavy-ion collisions", that she 
presented on behalf of the Institute of Physics Belgrade the 22nd of June. 

Sincerely yours, 
Cynthia HADJIDAKIS 

 

mailto:cynthia.hadjidakis@ijclab.in2p3.fr
https://indico.cern.ch/event/1143479/


 
 
 

 
 
 

        Banská Bystrica, 27.6.2019 

 

        Dr. Bojana Ilić 
        Institute of Physics Belgrade 
        University of Belgrade 

 

Invitation to give a talk at the Annual Meeting of COST Action CA15213 (THOR) 

 

Dear Dr. Ilić, 

it is my pleasure to invite you to give a talk about recent progress of your work at the Annual 
Meeting of COST Action CA15213 (THOR), which will be organised in Istanbul from September 2 to 
September 6, 2019.  

I kindly ask you to respond to this invitation by email directly to me at your earliest convenience. For 
practical arrangements please register at the Indico page https://indico.global/event/7023/. All costs 
of your trip will be covered from the COST Action. In order to arrange this, please fill the trip also in 
your e-cost account.  

With best regards! 

 

        Boris Tomášik 
                  (Action vice-chair) 

Prof. Dr. Boris Tomášik 
 

Tel: +421 – 48 – 446 7206 E-mail: boris.tomasik@umb.sk 
Web: www.fpv.umb.sk 



























Jessica Thomas
Executive Editor 

June 27, 2025 

Dr. Bojana Ilić
Institute of Physics Belgrade 
Pregrevica 118 
11080 Belgrade 
SERBIA 

Dear Dr. Ilić,

This is to confirm that you have served as a referee for Physical Review C and Physical Review D, 
journals of the American Physical Society, since September 2015. Our files indicate that you have 
so far provided us with 26 reviews. 18 of those reviews were submitted after February 2019. 

Our journals are leading international journals in basic physics research. Physics researchers around 
the world submit roughly 40,000 manuscripts to us annually. To evaluate these submissions, we rely 
on the advice of expert reviewers such as yourself, whose expertise has been established by, for 
example, a strong record of publication in the field and the frequent citation of their work in various 
research journals. Referees are asked to assess the correctness, importance, interest, and clarity of 
presentation of manuscripts in their fields of physics or related sciences. The editors rely on this 
advice in making decisions about whether to publish manuscripts, reject them, or request changes 
in them. You and our other experts provide such advice as a service to the scientific community 
that, eventually, contributes to the intellectual and economic prosperity of the country. The 
enclosed Advice for Referees gives an idea of what we request of reviewers. 

We hope that this information is helpful to you and that we will be able to count on your advice and 
assistance in the future. 

Yours sincerely, 

Jessica Thomas 

Enclosure 



Advice to Referees for Physical Review 
 

The role played hy referees in maintaining the standing of the Physical Review journals is a 
crucial one. It is our intention to apply the acceptance criteria stringently and to act promptly 

and resolutely in making decisions to accept or reject manuscripts. The active and conscientious 
involvement of you as a referee is central to the success of the journals. 

When reviewing ****** ****** we appeal to you to write an incisive, well-justified report that 
considers the following points: 

• Does the paper contain sufficient new physics that significantly advances the field to warrant

publication in the Physical Review?

• Is the paper scientifically sound and not misleading?

• Are there appropriate and adequate references to related and previous work?

• Is the paper well organized and clearly written in good scientific English?

• Are the figures and tables (if any) clear and useful with suitable captions, or is there unnec­
essaiy duplication from previous publications?

• Are the title and abstract infonnative, concise, and clear?

• Does the content of the paper justify its length? Please be specific as to how and where the
paper could be expanded or shortened.

• Should all the material in the manuscript be included in the published article, or would some
of the material (for example, long tables) be better suited as online Supplemental Material
(SM).
Please see http: //journals .aps. org/authors/supplemental-material-instructions,

• Is the manuscript being considered for the right article type: Regular Article, Letter or
Comment? Be aware that some article types have length limits.

• If submitted as a Letter, does the quality and importance of the content of the paper justify
the special handling associated with the section?





















 

 
 

УНИВЕРЗИТЕТ У БЕОГРАДУ  

Адреса: Студентски трг 1, 11000 Београд, Република Србија 
Тeл.: 011 3207400; Фaкс: 011 2638818; E-mail: kabinet@rect.bg.ac.rs 

 
 

           Београд, 06. јула 2022. године 
                 06 Бр: 06-4047/IV-4045/10-22 
                 ЈКЈ 

 
 
                             

На основу члана 50. ст. 4. тач. 2 Статута Универзитета у Београду Статута 
Универзитета у Београду („Гласник Универзитета у Београду”, бр. 201/18, 207/19, 
213/20, 214/20, 217/20, 230/21, 232/22 и 233/22 ), а на предлог Веће за студије при 
Универзитету од 28. јуна 2022. године, Веће за интердисциплинарне, 
мултидисциплинаре и трансдисциплинарне студије на седници одржаној 06. јула 
2022. године, донело је 

 
О Д Л У К У  

 

1. ОДОБРАВА СЕ израда докторске дисертације под насловом: Биоинформатичка и 
биофизичка анализа CRISPR/Cas и токсин-антитоксин локуса у геномима бактерија, 
кандидата Марка Тумбаса (докторске студије: Биофизика). 
 

2. За менторе се именују: 
1. проф. др Марко Ђорђевић, Биолошки факултет 
2. др Бојана Илић, научни сарадник, Институт за физику 
 
 

 
 

                                      П Р Е Д С Е Д Н И К 
                   ВЕЋА ЗА ИМТ СТУДИЈЕ                   
 
                    

                                                                     Проф. др Дејан Филиповић  
 

             



Београд, 27. 05. 2022. год,

З А П И С Н И К

Чланови Програмског савета за докторске академске студије  на смеру Биофизика на
Београдском универзитету су се на виртуелној седници сагласили са пријавом докторске
дисертације са насловом „Биоинформатичка  и  биофизичка  анализа  CRISPR/Cas  и  токсин-
антитоксин локуса у геномима бактерија“, коју је поднео студент докторских студија Марко
Тумбас.

У раду седнице су учествовали: проф. Павле Анђус, проф. Зоран Николић, проф. Небо јша
Милошевић, проф. Марко Ђорђевић, проф.Милош Мојовић, проф. Златко Гиба и научни
саветник Ксенија Радотић.

Чланови Програмског савета сматрају да је тема мултидисциплинарна, да су ментори
квалификовани да воде ово истраживање, и сагласни су са предлогом за чланове Комисије за
преглед пријаве.

ПРЕДСЕДНИК ПРОГРАМСКОГ САВЕТА

ОДЛУКА

Програмски савет смера Биофизика на докторским студијама на Београдском универзитету
подржава предлог пријаве  тезе кандидатa Марка  Тумбаса „Биоинформатичка и биофизичка
анализа CRISPR/Cas и токсин-антитоксин локуса у геномима бактерија“, предложене менторе и
предложени састав Комисије за преглед.

Проф. др Павле Р. Анђус



 

 

 

 

     Подносилац пријаве

је предвиђено посебним прописима.
  - Мишљење одговарајућих етичких комитета о етичким аспектима истраживања, уколико 

установи у земљи или иностранству
  - Изјава   да   предложену   тему   кандидат   није пријављивао   на   другој   високошколској 

- Библиографија кандидата
- Биографија кандидата

стручне литературе која ће се користити)
основне   хипотезе,   циљ   истраживања   и   очекиване   резултате,   методе   истраживања   и   списак 

  - Образложење   теме   (научна   област   из   које   је   тема,   предмет   научног   истраживања, 
Прилози:

e-mail marko.tumbas@bio.bg.ac.rs

  Мобилни тел. 0644926537

Контакти (телефон, мобилни телефон, e-mail):8.

рачунарска биологија
Научне   области   које   обухвата   тема   докторске   дисертације: Б иофизика и 7.
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Образложење теме докторске дисертације  

 

Научна област 

 Тема докторске дисертације докторанда Марка Тумбаса, под радним насловом: 

„Биоинформатичка и биофизичка анализа CRISPR/Cas и токсин-антитоксин локуса у 

геномима бактерија“, припада научним областима биофизика и рачунарска биологија.  

 

Предмет научног истраживања 

 Предмет истраживања докторске дисертације биће разумевање улоге које 

бактеријски одбранбени системи (БОС), чији су основни представници CRISPR/Cas и 

токсин-антитоксин (ТА) системи имају у модулацији хоризонталног трансфера гена. 

Рестрикционо модификациони (R-M) системи су део проширене токсин-антитоксин 

групе. У дисертацији ће бити истраживане како асоцијације појединачних типова ових 

сустема са мобилним генетичким елементима (МГЕ), тако и могуће синергије у 

њиховом деловању, односно могућност да они делују заједно (као и да међусобно 

интерагују) у модулацији хоризонталног трансфера гена. Основни приступ у 

истраживању ће бити систематска биоинформатичка предвиђања БОС у бактеријским 

геномима, као и методе статистичког учења да би се успоставиле асоцијације образаца 

МГЕ са присуством ових система, као и међусобне асоцијације између различитих 

типова ових система. 

Преко хоризонталног трансфера гена бактерије стичу детерминанте за вируленцију 

и резистенцију на антибиотике, па ће у оквиру докторске дисертације посебно бити 

испитиване асоцијације ових детерминанти са присуством БОС. Такође, поред одбране 

од стране ДНК, БОС могу имати и алтернативне функције, конкретно у случају 

CRISPR/Cas система и регулацију ендогених гена, па ће се у оквиру докторске 

дисертације испитати и могуће неканонске функције CRISPR/Cas система, анализом 

биофизичких параметара секвенци CRISPR низова, генома бактерија  и бактериофага 

који их инфицирају. Систематска анализа повезаности БОС са МГЕ, и посебно 

детерминантама патогености бактерија, може помоћи у разумевању како начина на који 

се модулише хоризонтални трансфер гена у ћелијама прокариота, тако и механизама иза 

вируленције и резистенције бактерија на антибиотике. 

  



Основне хипотезе 

На основу постојеће литературе и прелиминарних резултата истраживања постављене 

су следеће хипотезе: 

 Бактеријски одбрамбени системи (CRISPR/Cas, R-M, ТА) имају основну 

(канонску) улогу у спречавању уноса стране ДНК у бактеријску ћелију, односно 

у модулацији уноса МГЕ. 

 CRISPR/Cas, R-M, TA системи вероватно раде заједно на модулацији уноса МГЕ 

пошто се уобичајено у бактеријском геному налази већи број ових система, који 

су често и колокализовани у оквиру бактеријских одбрамбених острва (БОО, 

Bacterial Defense Islands). 

 Присуство ових система не мора нужно негативно да утиче на трансфер МГЕ, 

како због алтернативних функција ових система (нпр. код CRISPR/Cas система) 

тако и због тога што резистенција на бактериофаге патогеним бактеријама даје 

предност у колонизацији нових станишта (док са друге стране повећаним 

трансфером МГЕ, као што су бактериофаги, управо и добијају патогене 

детерминанте). Зато веза између трансфера МГЕ и присуства БОО може бити 

нетривијална, и може да зависи како од типа (и субтипа) БОО, тако као и од 

могућих интеракција/синергија различитих БОО. 

 Полазна претпоставка је да ће систематска биоинформатичка анализа кроз 

репрезентативне геноме читавог домена бактерија (односно и детаљнија анализа 

кроз родове са посебним биолошким значајем, конкретно Escherichia и Klebsiella) 

указати на до сада непознате асоцијације БОС са присуством МГЕ у геномима 

бактерија као и на везе БОС са детерминантама вируленције и резистенције 

бактерија на антибиотике. 

 Асоцијације између присуства различитих врста БОС, као и између различитих 

субтипова у оквиру истих БОС, могу указати на интеракције између ових система 

које би другачије биле тешко препознате. 

 Биоинформатичка анализа заједно са биофизичким моделима је неопходна како 

би се анализирале алтернативне функције CRISPR/Cas система, посебно имајући 

у виду да велика већина бактериофага у биосфери није секвенцирана. 

 

  



Циљ истраживања 

Основни циљ докторске дисертације је развој биоинформатичке и биофизичке 

методологије за анализу улога одређеног типа БОС у модулацији хоризонталног 

трансфера гена и његове повезаности са вируленцијом и резистенцијом бактерија на 

антибиотике. 

Циљ 1: Систематска претрага CRISPR/Cas, R-M, ТА система, као и њихова 

класификација по субтиповима ових сиситема, кроз репрезентативне геноме 

прокариота. 

Циљ 2: Детекција МГЕ у геномима бактерија, као и одређивање детерминанти 

вируленције и резистенције на антибиотике у секвенцованим геномима Kleibsella и 

Escherichia. 

Циљ 3: Статистичка анализа корелација присуства различитих типова БОС у геномима. 

Униваријантна и мултиваријантна анализа заједничког појављивања БОС.  

Циљ 4: Машинско учење ради утврђивања значајних БОС предиктора присуства МГЕ 

у геному бактерија као и њиховог утицаја на факторе вируленције и резистенције на 

антибиотике. 

Циљ 5: Коришћење биофизичких модела, поређење енергије хибридизације спејсера у 

CRISPR низовима са енергијом хибридизације одговарајућих бактериофага и енергијом 

хибридизације секвенци у геному ради разумевања доминантне функције  различитих 

типова CRISPR/Cas система. 

Mултидисциплинарност теме 

 Разумевање функције БОС (CRISPR/Cas и TA система), као и разумевање 

механизама којима бактерије стичу детерминанте патогености, су тренутно међу 

најактуленијим темама молекуларне биологије. Овој тематици ће бити приступљено 

најсавременијим методама рачунарске (био)физике, као што је машинско учење помоћу 

анасамбала слабих класификатора, и директне имплементације биофизичких модела у 

биоинформатичким методама. Тема укључује и друге биоинформатичке технике као 

што је предвиђање хомологије помоћу матрица тежине и скривеним Марковљевим 

моделима, као и применама других биоинформатичких алата у претрази великог броја 

генома бактерија.  

Очекивани резултати 

 Систематска класификација асоцијација између појединих БОС као што су 

CRISPR/Cas, R-M, ТА и трансфера МГЕ, укључујући и класификацију на нивоу 

субтипова ових система. Уочавања синергистичког деловања неких од БОС у 



модулацији хоризонталног трансфера гена. Такође, асоцијације бактеријских 

детерминанти вируленције и резистенције на антибиотике са присуством одређених 

БОС у оквиру БОО. Сагледавање резултата добијених за  CRISPR/Cas системе у 

контексту њихове могуће неканонске функције. 
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Био гр афија канд ид ат а



хемију, Институт за нуклеарне науке “Винча” 
Истраживачки  пројекат:  ”Одређивање  пандемијског
потенцијала  вируса  Х5Н1  биоинформатичким  методама“,
Ментор – Др. Бранислава Гемовић, Научни сарадник

Запослење:

2020. – тренутно Истраживач  приправник,  Група  за  квантитативну  биологију,
Биолошки факултет, Универзитет у Београду

Посебне активности и награде:

2014. Прво  место  на  републичком  такмичењу  истраживачких
пројеката ученика средњих школа у области "Life Sciences" Life Sciences"Life Sciences"  

Истраживачки  пројекат:  "Life Sciences" Одређивање  пандемијског
потенцијала вируса Х5Н1 биоинформатичким методама"Life Sciences"  

Страни језик:

Енглески језик (C2)

Библиографија кандидата

Радови:

1. Milicevic O, Salom I, Rodic A, Markovic S, Tumbas M, Zigic D, Djан вон Меринга, Институтordjан вон Меринга, Институтevic M, Djан вон Меринга, Институтordjан вон Меринга, Институтevic M.
PM2.  5  as  a  majан вон Меринга, Институтor  predictor  of  COVID-19  basic  reproduction  number  in  the  USA.
Environmental Research. 2021 Oct 1;201:111526.

2. Marković S, Milicevic O, Rodic A, Zigic D, Tumbas M, Salom I, Djан вон Меринга, Институтordjан вон Меринга, Институтevic M, Djан вон Меринга, Институтordjан вон Меринга, Институтevic M.
Main  environmental  and  sociodemographic  drivers  of  COVID-19  transmissibility.  Biologia
Serbica. 2021



ИЗЈАВА КАНДИДАТА 

Датум      Потпис кандидата

установи   у   земљи  или иностранству.
токсин-антитоксин локуса у геномима бактерија“   нисам  пријављивао   на   другој   високошколској  
Да предложену тему под називом „Биоинформатичка и биофизичка анализа CRISPR/Cas  и 

Изјављујем

Ја, Марко Тумбас, студент докторских студија Биофизике при Универзитету у Београду



ПОДАЦИ О МЕНТОРУ

1.

2.

3.

4.

5.

its gene by acting as a transcription elongation roadblock, Nucleic Acids Res. 46,10810, 2018.
Severinov K, Controller protein of restriction-modification system Kpn2I affects transcription of 

CRISPR Array Direction. Front. Microbiol. 10, 2054, 2019.
Milicevic O, Repac J, Bozic B, Djordjevic M and Djordjevic M, A Simple Criterion for Inferring 

e02169, 2018.
Motif Controls the Efficiency of Prespacer Selection during Primed Adaptation, mBio 9,
Savitskaya E, Avoidance of Trinucleotide Corresponding to Consensus Protospacer Adjacent 
Musharova O, Vyhovskyi D, Medvedeva S, Guzina J, Zhitnyuk Y, Djordjevic M, Severinov K, 

than Focusing on Individual Binding Sites, Frontiers in Microbiology 8, 2314, 2017.
Djordjevic M, Djordjevic M and Zdobnov E, Scoring Targets of Transcription in Bacteria Rather 

Klimuk E, Bogdanova E, Nagornykh M, Rodic A, Djordjevic M, Medvedeva S, Pavlova O,

generating a large number of small interfering RNAs, Biology Direct 7(1): 24, 2012.
Djordjevic   M,  Djordjevic   M,  Severinov   K,   CRISPR  transcript   processing:   a  mechanism  for 

квалификују ментора за вођење докторске дисертације:

Списак радова објављених у научним часописима са Science Citation Index (SCI) листе који 

Звање: ванредни професор; научна област: биофизика и биоинформатика
Име и презиме: Проф. др Маrko Ђорђевић
Кандидат: Марко Тумбас



ПОДАЦИ О МЕНТОРУ

1. Djordjevic M., Djordjevic M., Ilic B., Stojku S., and Salom I. (2021). Understanding Infection 
Progression under Strong Control Measures through Universal COVID‐19 Growth 
Signatures. Global Challenges, 5(5):2170051.

2. Djordjevic M., Rodic A., Salom I., Zigic D., Milicevic O., Ilic B., and Djordjevic M. (2021). A 
systems biology approach to COVID-19 progression in population. Advances in Protein 
Chemistry and Structural Biology 127:291.

3. Blagojevic B., Djordjevic M., and Djordjevic M. (2019). Calculating hard probe radiative energy 
loss beyond the soft-gluon approximation: Examining the approximation validity, Physical 
Review C 99(2):024901.

4. Rodic  A., Blagojevic  B.,  Djordjevic  M.,  Severinov  K.,  Djordjevic  M.  (2017).  Features  of
CRISPR-Cas  regulation  key  to  highly  efficient  and  temporally-specific  crRNA production,
Frontiers in Microbiology, 8:2139.

5. Rodic A.,  Blagojevic B., Zdobnov E., Djordjevic M., Djordjevic M. (2017). Understanding key
features  of  bacterial  restriction-modification  systems  through  quantitative  modeling,  BMC
Systems Biology, 11:377. 

квалификују ментора за вођење докторске дисертације:

Списак радова објављених у научним часописима са Science Citation Index (SCI) листе који 

Звање: научни сарадник; научна област: физика
Име и презиме: др Бојана Илић
Кандидат: Марко Тумбас
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Предлог Комисије за оцену научне заснованости теме докторске
дисертације

Кандидат: Марко Тумбас, Истраживач приправник, Група за квантитативну биологију, 
Биолошки факултет, Универзитет у Београду

Чланови комисије:

1. Проф. др Мирослав Живић, ванредни професор, Биолошки факултет, Универзитет
у Београду

2. Проф. др Ненад Митић, редовни професор, Катедра за рачунарство и информатику, 
Математички факултет, Универзитет у Београду

3. др Игор Салом, научни сарадник, Институт за физику, Универзитет у Београду





УНИВЕРЗИТЕТ У БЕОГРАДУ, БИОЛОШКИ ФАКУЛТЕТ
11000 БЕОГРАД, СТУДЕНТСКИ ТРГ 16

КЊИГА ПРЕДМЕТА - Молекуларна биологија и физиологија

Наставни предмет

БиоинформатикаОзнака предмета: 22.MBS5O2

Број ЕСПБ: 6

MBS - Биологија (МАС), Изборни предметПрограм(и) у којем се изводи
MBS - Биологија (МАС), Обавезан предмет
MMS - Молекуларна биологија и физиологија (МАС), Изборни предмет
MMS - Молекуларна биологија и физиологија (МАС), Обавезан предмет

УНО предмета Биоинформатика

Ђорђевић Ј. Марко, Ванредни професорНаставници:

Илић Н. Бојана, Научни сарадник

Број часова активне наставе (недељно)

Предавања Други облици наставеАудиторне вежбе СИР/СТИР/ИР/ПИР/НИР Остали часови

1.73 2.60 0.33 0.00 0.00

Предмети предуслови Нема

Услови:

Упознавање и  практично  обучавање студената  за  извођење основних  техника  анализе  слозених  података  у  биологији
употребом платформе за  програмирање,  MATLAB.

Студенти су обучени за самостално писање једноставнијег биоинформатичког кода у MATLAB-у и способни су да пронађу и
имплементирају начине за решавање других, сложенијих проблема консултовањем документације MATLAB-а. Такође, студенти
умеју да рукују сложенијим подацима, да редукују њихову димензионалност и представе их графички. Способни су да направе и
тестирају основније статистичке моделе, широко коришћене у биоинформатици.

Наставне целине: Почетно упознавање са програмирањем у MATLAB-у кроз практични туторијал; Увод у MATLAB – операције
са матрицама, типови фајлова, петље и логичке операције; Визуелизација података у MATLAB-у, графичко представљање
резултата, преношење жељене поруке о томе шта је главни резултат избором одговарајућег начина за његово визуелно
представљање; Писање кода за фитовање криве, коришћење функција polyfit и polyval за фитовање полинома, фитовање
нелинеарне функције помоћу fminsearch, мере квалитета фита (грешке фитовања), прављење сетова података за тренирање и
проверу модела од полазног сета; Решавање својственог проблема у MATLAB-у, пример - конструисање Leslie матрице и
анализа дугорочног понашања популације; Редуковање димензионалности података помоћу Principal Component Analysis (PCA)
у MATLAB-у, пример – ефекти демографских и метеоролошких фактора на основни репродукциони број епидемије COVID-19 у
118 држава света. Тренирање и тестирање модела за предвидјање места везивања транскрипционих фактора у геному,
комбинацијом биофизицког приступа (процена Гибсове енергије везивања) и масинског уцења (Support Vector Machine  модела).
Свака целина обухвата практичне вежбе које подразумевају рађење одговарајућих задатака на рачунару.

1. Образовни циљ:

2. Исходи образовања (Стечена знања):

3. Садржај/структура предмета:

4. Методе извођења наставе:

Настава се изводи кроз интензивне практичне вежбе на рачунарима у MATLAB-у. Пред сваки термин вежби студенти добијају
материјал и прецизне инструкције како да се припреме за вежбе, тј. упознају са релевантном материјом и показним командама
и кодовима. На вежбама, студенти добијају интерактивни практикум са задацима које раде у великој мери самостално, односно
уз консултовање наставника у вези са свим недоумицама.
Оцене знања (максимални број поена 100)

Предиспитне обавезе ПоенаОбавезна
Практична настава 50.00Да

Завршни испит ПоенаОбавезна
Практични испит 50.00Да

Литература

Аутор-и Наслов ИздавачР.бр. Година

1, Cerian Ruth Webb, Mirela
Domijan Introduction to MATLAB® for Biologists Springer Nature Switzerland AG 2019

2, Warren J. Ewens, Gregory
Grant Statistical Methods in Bioinformatics: An Introduction Спрингер 2005

3, J. Nathan Kutz Data-Driven Modeling & Scientific Computation:
Methods for Complex Systems & Big Data Oxford 2013
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УНИВЕРЗИТЕТ У БЕОГРАДУ, БИОЛОШКИ ФАКУЛТЕТ
11000 БЕОГРАД, СТУДЕНТСКИ ТРГ 16

КЊИГА ПРЕДМЕТА - Молекуларна биологија и физиологија

Наставни предмет

Динамичко моделирање биолошких системаОзнака предмета: 22.MBS5I4

Број ЕСПБ: 6

MBS - Биологија (МАС), Изборни предметПрограм(и) у којем се изводи
MMS - Молекуларна биологија и физиологија (МАС), Изборни предмет

УНО предмета Биофизика

Ђорђевић Ј. Марко, Ванредни професорНаставници:

Илић Н. Бојана, Научни сарадник

Број часова активне наставе (недељно)

Предавања Други облици наставеАудиторне вежбе СИР/СТИР/ИР/ПИР/НИР Остали часови

2.00 3.00 1.00 0.00 0.00

Предмети предуслови Нема

Услови:

Развој вештине конструисања одговарајућих динамичких модела биолошких система различитих нивоа организације. Учење
одабраних основних техника поставке и анализе понашања модела, на папиру и у МАТЛАБ-у.

Студенти ће научити како се конструишу динамички модели биолошких система,  примењују адекватне апроксимације у
моделирању и изводе симулације,  као и одабране рачунске анализе понашања модела у МАТЛАБ-у.

Математичко моделирање у системској и синтетичкој биологији. Развој, улога, значај и очекивања;
Преглед математике 1. Матрице, вектори, својствени проблем. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру;
Преглед математике 2. Изводи, интеграли, диференцијалне једначине. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру;
Динамички модели. Основна својства. Примери примене у молекуларној биологији ћелије и популационој биологији;
Моделирање мрежа хемијских реакција. Моделирање динамике понашања мреже реакција системом обичних диференцијалних
једначина. Редукција модела, претпоставке брзе равнотеже и квази-стационарног стања. Постављање динамичког модела и
његово нумеричко решавање у MATLAB-у. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и извођење симулација у
MATLAB-у;
Кинетика биохемијских реакција. Извођење израза за брзине ензимски катализованих реакција. Брзине реакција са учешћем
кооперативних интеракција. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и извођење симулација у MATLAB-у;
Анализа динамичких модела. Фазни дијаграм, векторско поље, изоклине нултог раста. Анализа стабилности равнотежних
стања. Одржаване осцилације и гранични циклус. Бифуркациона анализа. Анализа осетљивости параметара. Извођење
анализе стабилности и бифуркационе анализе у MATLAB-у. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и извођење
симулација у MATLAB-у;
Моделирање метаболичких мрежа. Модел метаболичке путање, флуксеви путања, анализа метаболичке контроле, контрола
флукса путања са и без гранања, инхибиција крајњим продуктом. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и
извођење симулација у MATLAB-у;
Моделирање регулације експресије гена.  Моделирање експресије гена,  генски прекидачи,  генска кола са осцилаторним
понашањем. Домаћи:  решавање математичких задатака на папиру и извођење симулација у  MATLAB-у;
Моделирање инфективних болести.  Модели у  епидемиологији.  Домаћи:  решавање математичких  задатака на папиру и
извођење симулација  у  MATLAB-у.
Предвиђено је да предавања буду интерактивна, тј. комбинована са практичним радом (вежбама) задатака на папиру и на
рачунарима, док су додатни задаци за вежбу предвиђени за самосталан рад студената код куће.

1. Образовни циљ:

2. Исходи образовања (Стечена знања):

3. Садржај/структура предмета:

4. Методе извођења наставе:

Предавања покривају теоријско градиво потребно за самостално рађење рачунских задатака, као и извођење практичних вежби
на рачунарима, у МАТЛАБ-у.

Оцене знања (максимални број поена 100)
Предиспитне обавезе ПоенаОбавезна

Практична настава 40.00Да
Завршни испит ПоенаОбавезна

Писмени испит 40.00Да
Усмени испит 20.00Да

Литература

Аутор-и Наслов ИздавачР.бр. Година

1, Brian P. Ingalls Mathematical Modeling in Systems Biology: An
Introduction MIT Press 2013

2, Claudia Neuhauser Calculus For Biology and Medicine Pearson 2010
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УНИВЕРЗИТЕТ У БЕОГРАДУ, БИОЛОШКИ ФАКУЛТЕТ
11000 БЕОГРАД, СТУДЕНТСКИ ТРГ 16

КЊИГА ПРЕДМЕТА - Биологија

Наставни предмет

БиоинформатикаОзнака предмета: 22.MBS5O2

Број ЕСПБ: 6

MBS - Биологија (МАС), Изборни предметПрограм(и) у којем се изводи
MBS - Биологија (МАС), Обавезан предмет
MMS - Молекуларна биологија и физиологија (МАС), Изборни предмет
MMS - Молекуларна биологија и физиологија (МАС), Обавезан предмет

УНО предмета Биоинформатика

Ђорђевић Ј. Марко, Ванредни професорНаставници:

Илић Н. Бојана, Научни сарадник

Број часова активне наставе (недељно)

Предавања Други облици наставеАудиторне вежбе СИР/СТИР/ИР/ПИР/НИР Остали часови

1.73 2.60 0.33 0.00 0.00

Предмети предуслови Нема

Услови:

Упознавање и  практично  обучавање студената  за  извођење основних  техника  анализе  слозених  података  у  биологији
употребом платформе за  програмирање,  MATLAB.

Студенти су обучени за самостално писање једноставнијег биоинформатичког кода у MATLAB-у и способни су да пронађу и
имплементирају начине за решавање других, сложенијих проблема консултовањем документације MATLAB-а. Такође, студенти
умеју да рукују сложенијим подацима, да редукују њихову димензионалност и представе их графички. Способни су да направе и
тестирају основније статистичке моделе, широко коришћене у биоинформатици.

Наставне целине: Почетно упознавање са програмирањем у MATLAB-у кроз практични туторијал; Увод у MATLAB – операције
са матрицама, типови фајлова, петље и логичке операције; Визуелизација података у MATLAB-у, графичко представљање
резултата, преношење жељене поруке о томе шта је главни резултат избором одговарајућег начина за његово визуелно
представљање; Писање кода за фитовање криве, коришћење функција polyfit и polyval за фитовање полинома, фитовање
нелинеарне функције помоћу fminsearch, мере квалитета фита (грешке фитовања), прављење сетова података за тренирање и
проверу модела од полазног сета; Решавање својственог проблема у MATLAB-у, пример - конструисање Leslie матрице и
анализа дугорочног понашања популације; Редуковање димензионалности података помоћу Principal Component Analysis (PCA)
у MATLAB-у, пример – ефекти демографских и метеоролошких фактора на основни репродукциони број епидемије COVID-19 у
118 држава света. Тренирање и тестирање модела за предвидјање места везивања транскрипционих фактора у геному,
комбинацијом биофизицког приступа (процена Гибсове енергије везивања) и масинског уцења (Support Vector Machine  модела).
Свака целина обухвата практичне вежбе које подразумевају рађење одговарајућих задатака на рачунару.

1. Образовни циљ:

2. Исходи образовања (Стечена знања):

3. Садржај/структура предмета:

4. Методе извођења наставе:

Настава се изводи кроз интензивне практичне вежбе на рачунарима у MATLAB-у. Пред сваки термин вежби студенти добијају
материјал и прецизне инструкције како да се припреме за вежбе, тј. упознају са релевантном материјом и показним командама
и кодовима. На вежбама, студенти добијају интерактивни практикум са задацима које раде у великој мери самостално, односно
уз консултовање наставника у вези са свим недоумицама.
Оцене знања (максимални број поена 100)

Предиспитне обавезе ПоенаОбавезна
Практична настава 50.00Да

Завршни испит ПоенаОбавезна
Практични испит 50.00Да

Литература

Аутор-и Наслов ИздавачР.бр. Година

1, Cerian Ruth Webb, Mirela
Domijan Introduction to MATLAB® for Biologists Springer Nature Switzerland AG 2019

2, Warren J. Ewens, Gregory
Grant Statistical Methods in Bioinformatics: An Introduction Спрингер 2005

3, J. Nathan Kutz Data-Driven Modeling & Scientific Computation:
Methods for Complex Systems & Big Data Oxford 2013
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КЊИГА ПРЕДМЕТА - Биологија

Наставни предмет

Динамичко моделирање биолошких системаОзнака предмета: 22.MBS5I4

Број ЕСПБ: 6

MBS - Биологија (МАС), Изборни предметПрограм(и) у којем се изводи
MMS - Молекуларна биологија и физиологија (МАС), Изборни предмет

УНО предмета Биофизика

Ђорђевић Ј. Марко, Ванредни професорНаставници:

Илић Н. Бојана, Научни сарадник

Број часова активне наставе (недељно)

Предавања Други облици наставеАудиторне вежбе СИР/СТИР/ИР/ПИР/НИР Остали часови

2.00 3.00 1.00 0.00 0.00

Предмети предуслови Нема

Услови:

Развој вештине конструисања одговарајућих динамичких модела биолошких система различитих нивоа организације. Учење
одабраних основних техника поставке и анализе понашања модела, на папиру и у МАТЛАБ-у.

Студенти ће научити како се конструишу динамички модели биолошких система,  примењују адекватне апроксимације у
моделирању и изводе симулације,  као и одабране рачунске анализе понашања модела у МАТЛАБ-у.

Математичко моделирање у системској и синтетичкој биологији. Развој, улога, значај и очекивања;
Преглед математике 1. Матрице, вектори, својствени проблем. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру;
Преглед математике 2. Изводи, интеграли, диференцијалне једначине. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру;
Динамички модели. Основна својства. Примери примене у молекуларној биологији ћелије и популационој биологији;
Моделирање мрежа хемијских реакција. Моделирање динамике понашања мреже реакција системом обичних диференцијалних
једначина. Редукција модела, претпоставке брзе равнотеже и квази-стационарног стања. Постављање динамичког модела и
његово нумеричко решавање у MATLAB-у. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и извођење симулација у
MATLAB-у;
Кинетика биохемијских реакција. Извођење израза за брзине ензимски катализованих реакција. Брзине реакција са учешћем
кооперативних интеракција. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и извођење симулација у MATLAB-у;
Анализа динамичких модела. Фазни дијаграм, векторско поље, изоклине нултог раста. Анализа стабилности равнотежних
стања. Одржаване осцилације и гранични циклус. Бифуркациона анализа. Анализа осетљивости параметара. Извођење
анализе стабилности и бифуркационе анализе у MATLAB-у. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и извођење
симулација у MATLAB-у;
Моделирање метаболичких мрежа. Модел метаболичке путање, флуксеви путања, анализа метаболичке контроле, контрола
флукса путања са и без гранања, инхибиција крајњим продуктом. Домаћи: решавање математичких задатака на папиру и
извођење симулација у MATLAB-у;
Моделирање регулације експресије гена.  Моделирање експресије гена,  генски прекидачи,  генска кола са осцилаторним
понашањем. Домаћи:  решавање математичких задатака на папиру и извођење симулација у  MATLAB-у;
Моделирање инфективних болести.  Модели у  епидемиологији.  Домаћи:  решавање математичких  задатака на папиру и
извођење симулација  у  MATLAB-у.
Предвиђено је да предавања буду интерактивна, тј. комбинована са практичним радом (вежбама) задатака на папиру и на
рачунарима, док су додатни задаци за вежбу предвиђени за самосталан рад студената код куће.

1. Образовни циљ:

2. Исходи образовања (Стечена знања):

3. Садржај/структура предмета:

4. Методе извођења наставе:

Предавања покривају теоријско градиво потребно за самостално рађење рачунских задатака, као и извођење практичних вежби
на рачунарима, у МАТЛАБ-у.

Оцене знања (максимални број поена 100)
Предиспитне обавезе ПоенаОбавезна

Практична настава 40.00Да
Завршни испит ПоенаОбавезна

Писмени испит 40.00Да
Усмени испит 20.00Да

Литература

Аутор-и Наслов ИздавачР.бр. Година

1, Brian P. Ingalls Mathematical Modeling in Systems Biology: An
Introduction MIT Press 2013

2, Claudia Neuhauser Calculus For Biology and Medicine Pearson 2010
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