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1) Циљ курса 

Након одслушаног курса, студент ће бити упознат са основним алгоритмима који се користе у 
биоинформатичким алатима и њиховом имплементацијом. Овладаће основним појмовима 
везаним за биоинформатичку анализу и детаљније упознати софтверске алате који се 
најчешће користе у биоинформатичкој пракси.  

 

2) Очекивана предзнања 
• Основе програмског језика C/C++ 
• Основе програмског језика Python 
• Основе програмског језика Java 
• Основи алгоритмике 

 

3) Технологије 
• C/C++ 
• Python 
• Java 
• Bash/Unix 
 

4) Теме курса  
• Кратак увод и историјат биоинформатичких алгоритама:  

• Основни биолошки појмови и секвенцирање генома – 2 ч 
• Секундарна биоинформатичка анализа – 2 ч 

• Различити алати за поравнање (сличности и разлике)  
• Мапирање генома – 1 ч 
• Графовски алгоритми – 1 ч 
• Динамичко програмирање – 1 ч  
• BWA-MEM и BWA-MEM2: сличности, разлике и упоређивање перформанси – 3 ч 

• Алати и алгоритми за позивање варијанти   
• Позивање варијанти – основни појмови – 1 ч 
• Алгоритми алата: HaplotypeCaller – 2 ч 
• Алгоритми алата: Freebayes (примена Бајесове теореме) – имплементација – 2 ч 



• Упоређивање перформанси алата за позивање варијанти – 1 ч   
• Алати и алгоритми за позивање соматских варијанти 

• Соматске варијанте и тумор – увод – 1 ч 
• Разлика у алгоритмима позивања регуларних и соматских варијанти – 1 ч 
• Алгоритми алата: Mutect2 и Strelka2 – упоређивање перформанси и разлика – 4 ч 

• Филогенетска анализа и метагеномика 
• Увод у филогенетску анализу и метагеномику – 1 ч 
• Преглед алата: Kraken2 – имплементација хеш табеле – 2 ч 
• Ортолози и паралози – увод – 1 ч 
• Идентификација ортолога и базе података ортологија  – преглед алгоритама – 2 ч  
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