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Биоинформатика

 Биоинформатика је област рачунарских наука у
којој се применом метода рачунарских и
математичких наука врше истраживања у домену
био-медицинских наука
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Проблеми

 Проблеми су најчешће из области молекуларне
биологије
 геномика
 протеомика
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Проблеми (2)

 Постоји и већи број проблема из других области
 моделирање биолошких система
 обрада биомедицинских слика и сигнала
 уочавање и моделирање корелација између макро

својстава и генског или протеинског састава
 биохемија и хемија
 и друго
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Блиске области

 Блиске области рачунарства
 моделирање информација и процеса
 алгоритмика
 базе података
 истраживање података
 машинско учење

 Блиске области математике
 статистика и вероватноћа
 анализа, геометрија, алгебра
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Основне карактеристике

 Релативно велика количина података

 Релативно сложена обрада података

 Велика динамика прилива информација и знања
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Група за биоинформатику

 Група за биоинформатику на Математичком
факултету основана је у јесен 2002.

 Неколико наставника и сарадника Математичког
факултета је успоставило сарадњу са Милошем
Бељанским са Института за општу и физичку хемију
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Почетак

 Основни почетни ресурси су били
 добра воља и спремност за рад
 велики подстрек и неисцрпан извор тема

 др Милош Бељански

 У почетку је група функционисала у облику
семинара.
 Циљеви:

 у релативно кратком року прикупити информације из
различитих области БИ истраживања

 препознати теме у којима се могу остварити резултати



5

Семинар Информатика и рачунарство - Група за биоинформатику - 10.02.2011 8

Ун
ив

ер
зи

те
т

у
Бе

ог
ра

ду
-М

ат
ем

ат
ич

ки
ф

ак
ул

те
т

Организација рада

 Данас група функционише по мањим тимовима
 тимови се праве према темама
 баве се различитим проблемима
 постоје преклапања (тимови нису дисјунктни)

 Рад у оквиру пројеката надлежног министарства
 1858 (2003-2006)
 144030 (2007-2010)
 174021 (2011-2014)
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Састав групе

 Основу групе чине наставници и сарадници
Математичког факултета и истраживачи
Института за општу и физичку хемију:
 др Гордана Павловић-Лажетић
 др Милош Бељански
 др Мирјана Павловић
 др Миодраг Живковић
 др Ненад Митић
 др Саша Малков
 мр Јована Ковачевић
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Састав групе (2)
 У раду групе су учествовали или повремено учествују и:

 др Новица Блажић
 др Снежана Зарић
 мр Милена Вујошевић-Јаничић
 мр Јелена Граовац
 мр Јелена Хаџи-Пурић
 мр Сана Стојановић
 др Андрија Томовић
 Горан Предовић
 мр Ана Манола
 мр Милан Јовановић
 мр Ивана Божић
 Невена Петровић
 др Даворка Јандрлић
 др Горана Дацић
 др Слободанка Марјановић
 др Милена Шошић
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Сарадња

 Сарадња је остваривана и са многим истраживачима из
Србије и иностранства
 Center for information science and technology, Temple 

University, Philadlphia
 др Зоран Обрадовић, директор

 Институт за физику
 др Бранко Драговић и његов тим

 Институт за биолошка истраживања “Синиша
Станковић”
 др Ана Симоновић

 Институт за генетички инжењеринг
 др Јелена Беговић, др Наташа Голић

 Хемијски факултет
 др Снежана Зарић, др Срђан Стојановић

 и други
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Области

 Група је радила / ради / остварила резултате у
различитим областима:
 Протеомика
 Геномик/
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1. БИ анализа виралних генома

 Предмет:
 Компаративна студија изолата SARS CoV (Severe acute 

respiratory syndrome, 2002.)
 Вероватно настао мутацијама и/или генетском

разменом (рекомбинације) између вируса са
различитим својствима домаћина (сисари, птице)

 Материјал: 103 изолата
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Биоинф. анализа виралних генома (2)

 Циљ истраживања: 
 Установити геномски полиморфизам (разлике у

структури изолата)
 Установити еволуцију варијанти, кроз:

 анализу и поређење нуклеотидних секвенци
 груписање изолата по сличности секвенци: основ за

филогенију овог вируса
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Биоинф. анализа виралних генома (3)

Вирус SARS
 тачке по ободу су протеини S, одговорни за везивање за домаћина
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Биоинф. анализа виралних генома (4)

 Резултати:
 Алгоритам анализе сличности секвенци
 Класификација
 N-грамска анализа
 Мутациона анализа
 Анотација и анализа S протеина
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Биоинф. анализа виралних генома (5)

 Класификација
 према степену и

врсти одступања од
“просечног” изолата
 жуто/плаво

 филогенетска
сличност
 стабло изолата
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BMC Bioinformatics, 2004
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Genomics, Proteomics, Bioinformatics, 2005
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2. Секундарна структура протеина

 Како на основу примарне структуре предвидети
секундарну структуру протеина?

 Проблем није сасвим решив:
 један исти протеин у различитим околностима може

имати различиту просторну структуру
 мерења просторне структуре нису сасвим тачна

 Методи: 
 биохемијски – минимизација енергије структуре
 статистички – примена уочених зависности
 машинско учење
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Секундарна структура протеина (2)

 Циљ истраживања: 
 Установити зависност типа СС од врсте АК

 Претходни резултати су из периода 1976-1983.
 тада је било много мање познатих структура
 примењен математички метод има алтернативе
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Секундарна структура протеина (3)

 Резултати: 
 Уочена значајна статистичка зависност за 18 од 20 АК

 разликује се на неколико значајних места од старих
резултата

 неке разлике су због већег узорка, а неке због метода
 По први пут уочена непосредна веза између добијених

статистичких зависности и структурних особина АК
 веза је изузетно природна и логична
 штавише, неки истраживачи су неке елементе ових правила

претпостављали иако је то било противно ранијим резултатима
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Chemical Industry and Chemical Engineering Quarterly, 2006
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Joup픀ऀal oࢃ �oࠀcu�r �oࡠe�ng, 200ϊ
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Protein Journal, 2009
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3. БИ анализа бактеријских генома

 Геномска острва – Genomic Islands (GI)
 Специфични региони у геному многих бактерија
 Настају хоризонталним траснфером гена (HGT) између

бактерија
 Доприносе прилагодљивости

 GI гени имају различите функције:
 додатне метаболичке активности
 способност симбиозе
 антибиотичка резистенција
 и друге
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БИ анализа бактеријских генома (2)

 Патогена острва (pathogenicity islands, PAIs)
 GI са вирулентним факторима
 Способна да заобиђу одбрамбени систем домаћина

 Карактеристике PAI:
 Различита композициона својства, нпр. GC садржај
 Различита функционална својства
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БИ анализа бактеријских генома (3)

 Циљ истраживања
 Прецизнија карактеризација и боље разумевање GI
 Предикција GI

 Методологија
 исцрпна n-грамска анализа већ анотираних острва
 лингвистичка метода

 Илустрација методе
 Геном Escherichia coli O157:H7 EDL933
 Познат и значајан експериментални, медицински и

биотехнолошки организам
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Колонија бактерија E-coli
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БИ анализа бактеријских генома (5)

 Материјал:
 Комплетан геном E-coli O157:H7 EDL933
 14 изолата из породице Enterobacteriaceae (Escherichia

i Shigella) 
 21 случајно изабран бактеријски геном

 Хипотеза: 
 N-грамска анализа може да допринесе

карактеризацији, класификацији и предикцији GI

 Методе: 
 статистичка анализа N-грама
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БИ анализа бактеријских генома (6)

 Резултати:
 Бинарна класификација острва: 

 кандидати за GI / остало

 Предикција острва помоћу модела

 Провера модела – PAI-HGT база
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Journal of Biomedical Informatics, 2008
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Computer Methods and programs in Biomedicine, 2009
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4. БИ анализа неуређености протеина
код прокариота

 Структуралне класе протеина: 
 Глобуларни (сферични)

 Фибриле (прутићи)

Hemoglobin α Conconavalin A Triose Phosphate isomerase
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БИ анализа неуређености протеина
код прокариота (2)

 Неуређеност протеина
 Неки делови протеина (или цели протеини) могу бити

мање / више без секундарне структуре, нпр.

насумичне петље растопљена лоптица
(глобула)
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БИ анализа неуређености протеина
код прокариота (3)

 За неке неуређене протеине је
 eкспериментално или
 биоинформатичком анализом

утврђено да су у вези са разним обољењима
 канцер
 дијабетес
 кардиоваскуларне
 неуродегенеративне болести



20

Семинар Информатика и рачунарство - Група за биоинформатику - 10.02.2011 38

Ун
ив

ер
зи

те
т

у
Бе

ог
ра

ду
-М

ат
ем

ат
ич

ки
ф

ак
ул

те
т

БИ анализа неуређености протеина
код прокариота (4)

 Циљеви
 Да се испита однос неуређености протеина и њихове

функције код прокариота (археа и бактерија)
 преко припадности протеина одређеним кластерима

ортологих (по пореклу и функцији сличних) група протеина
(Clusters of Orthologous Groups - COG)

 Да се испита ниво неуређености протеина у односу на
различите геномске, метаболичке и еколошке
карактеристике организама
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БИ анализа неуређености протеина
код прокариота (5)

 Резултати
 Bioinformatics analysis of disordered proteins in 

prokaryotes, G. Pavlović-Lažetić, N. Mitić, J. Kovačević, Z. 
Obradović, S. Malkov, M. Beljanski

 рад је на рецензији

 Истраживање и резултати ће бити детаљније
представљени по објављивању рада
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5. БИ истраживање података

 Примена техника истраживања података (Data 
Mining) на биолошке податке
 Протеомика
 Геномика

 Акценат је на укључивању студената у рад
 магистарски радови
 мастер радови
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БИ истраживање података (2)

 Истраживања података – протеомика

 Одређивање растојања аминокиселина у протеинима
на основу описа у бази PDB
 Невена Петровић, мастер рад

 Примена техника ИП-а у циљу успостављања
корелације између антигених региона и неуређених
делова протеина
 Даворка Јандрлић, магистарски рад
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БИ истраживање података (3)

 Истраживања података – геномика

 Груписање генома помоћу понављајућих секвенци и
палиндрома
 Горана Дацић, магистарски рад

 Кластер анализа бактеријских геномских острва
 Слободанка Марјановић, магистарски рад

 Примена класификације на н-грамску анализу генома
 Милена Шошић, магистарски рад
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БИ истраживање података (4)

 Детаљније представљање следи за неколико
минута
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6. Поравнавање геномских секвенци

 При секвенционирању генома или појединачних
гена поступак се своди на рад са РНК
 При секвенционирању читавог генома ДНК се дели на

ланце и затим се сваки од њих више пута реплицира
 При секвенционирању скупа активних РНК се

колекција издвојених РНК више пута реплицира
 Затим се умножени РНК ланци секу различитим

методима на кратке сегменте
 Тако исецкани сегменти се затим скенирају
 Добија се велики број кратких секвенци

различитог квалитета
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Поравнавање геномских секвенци (2)

 Задатак:
 Поравнавањем добијених секвенци направити

дуже секвенце (тзв. контиге)

 Пример улазних података: 
 41.000.000 секвенци
 свака дужинe 114 база
 12.5 GB

 41.000.000 * (114 + ~38) * 2
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Поравнавање геномских секвенци (3)

 Актуелно стање:
 Постоји већи број програма који то раде
 Хардверски захтеви су енормни за наше услове

 Циљ:
 Размотрити могућности примене постојећег софтвера
 Размотрити могуће оптимизације алгоритама

 пре свега у односу на употребљену меморију
 Направити инфраструктуру за пружање одговарајућих

услуга
 очекује се растућа потреба биомедицинских институција за овом

врстом услуга
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Планови за наредни период

 Наставак истраживања у више смерова
 рад у оквиру пројекта 174021

 руководилац др Предраг Јаничић

 Школовање младих истраживача
 докторске студије
 завршни радови магистарских и мастер студија
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Докторске дисертације у изради

 мр Јелена Хаџи-Пурић
 Истраживање података у биомедицини: математички

модели и примене
 класификација и предвиђање таргет-гена за одређене класе

болести и лекова

 мр Јелена Граовац
 Прилог методама класификације текста: математички

модели и примене
 један од задатака је класификовање говора (текстова) 

оболелих од неуродегенеративних болести

Хвала на пажњи!

Група за биоинформатику
Математички факултет
Универзитет у Београду


