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Ablacija dubokih neuronskih mreza za predvidanje epigenetskih modifikacija

Unkovié, Ivan

Aktivno ulenje za detekciju rijetkih epigenetskih modifikacija

Pintari¢, Matija

Brzo preklapanje visoko pouzdanih jednomolekularnih ocitanja

Kocijan, Martin Josip

Graf neuronske mreze za de novo sastavljanje genoma

Koli¢, Jan

Graf neuronske mreze za trazenje Hamiltonovog puta

Gadina, Katarina

Kombiniranje informacija o strukturi proteina i RNA u razvoju nove funkcije
bodovanje temeljene na dubokom ucenju

Martinovié, Ivona

Klasifikacija mikroba uporabom dubokog ucenja

Pongraci¢, Kristijan

Koristenje graf neuronskih mreza za odvajanje haplotipa u grafovima sastavljanja

Wolf, Filip

Metoda za mapiranje bisulfitno tretiranih ocitanja na genom

Kosier, Sanja

Metoda za sastavljanje genoma temeljena na De Bruijn grafovima i minimizatorima

Yatsukha, Roman

Otkrivanje lazno pozitivnih i lazno negativnih preklapanja u grafu sastavljanja

Pozega, Luka

Popravljanje greSaka u ocitanjima ¢uvajuci informaciju o haploidu

Brekalo, Tvrtko

PoboljSanje djelomi¢no sastavljenog genoma pomocu statisti¢cke analize Hi-C
ocitanja

Meter, Josip

Vrednovanje modela za predikciju udaljenosti izmedu RNA atoma

Sari¢, Jelena

Aplikacija za analizu bioinformati¢kih podataka pomocu vanjskih alata

Brisevac, Zvonimir

Brzo preklapanje visoko pouzdanih jednomolekularnih ocitanja

Pratljaci¢, Suzana

Detekcija grupa modificiranih nukleotida u ocitanjima RNA dobivenih metodom
nanopora

Lipovac, Josipa
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Aplikacija za pohranu bioinformati¢kih podataka u sustavu PostgreSQL

Ranogajec, Daniel

Brzo poravnanje visoko pouzdanih dugackih ocitanja

Staver, Mauro

Poopcenje algoritma za poravnanje parcijalnog uredaja

Rasi¢, Marin

Struktura podataka za efikasno spremanje ocitanja dobivenih sekvenciranjem
genoma

Klabucar, lvan

Brzo prepoznavanje mikroba uporabom dubokog ucenja

Baki¢, Sara

Metoda za pretvaranje signala dobivenog sekvenciranjem nanoporama u niz
nukleotida

Pavli¢, Stanislav

Model dubokog uc¢enja pore za sekvenciranje nanoporama

Peni¢, Rafael Josip

Odredivanje modificiranih nukleotida koristeci sekvenciranje nanoporama i duboko
ucenje

Deur, Sanja

Prepoznavanje mikroba uporabom dubokog ucenja

Baksa, Mirna

De novo sastavljanje mikrobnih zajednica koristedi tehnologiju za ocitanje DNA
tre¢e generacije

Brekalo, Tvrtko

Popravljanje djelomi¢no sastavljenog genoma temeljeno na algoritmu HERA

Juri¢, Matija

Pronalazenje varijanti gena grupiranjem pomocu algoritama dinamickog
programiranja

Frajli¢, Nera

Vizualizacija podataka dobivenih sekvenciranjem RNA

Vrlec, Jan

Prepoznavanje osoba i njihovih emocija u humanoidnom robotu

Gambiraza, Mate

Preklapanje visoko pouzdanih jednomolekularnih oditanja

Babojeli¢, Dario

Prepoznavanje mikroba uporabom obrade signala i lokalno osjetljivog rasprsenog
adresiranja

Paulinovi¢, Mate

Sustav za pradenje ispitanika tijekom pretrazivanja Google trazilicom

Saravanja, Matej

Popravljanje djelomi¢no sastavljenoga genoma pomocdi Hi-C oditanja

Wolf, Filip

De novo sastavljanje diploidnih genoma koristedi tehnologiju za olitanje DNA trece
generacije

Yatsukha, Roman

Protocna struktura za detekciju grupa modificiranih nukleotida u ocitanjima RNA
dobivenih metodom nanopora

Martinovié, Ivona




Vizualizacija podataka dobivenih sekvenciranjem DNA

Osredek, Nikola

Procjena ocCekivanog stupnja potpunosti genoma iz dostupnih ocitanja

Fures, Matej

Izgradnja biblioteke za poravnavanje parova dugackih RNA ocitanja

Peni¢, Rafael Josip

Poliranje DNA slijeda koriste¢i metode dubokog ucenja

Vrcek, Lovro

De novo sastavljanje genoma vodeno referencom

Baki¢, Sara

Gornja granica u sastavljanju genoma

Pozega, Luka

Klasifikacija ocitanja koriste¢i metode dubokog ucenja

Reli¢, Borna

Koristenje referentne baze za predvidanje plazmida

Deur, Sanja

Mapiranje dugackih ocitanja

Pongraci¢, Kristijan

Mapiranje kratkih ocitanja

Pavli¢, Stanislav

Mapiranje slijeda na graf

Bati¢, Dominik

Ocjena alata za identifikaciju vrsta u metagenomskim uzorcima

Lipovac, Josipa

Pronalazenje varijanti gena iz podataka dobivenih sekvenciranjem

Kosier, Sanja

Identifikacija tipova 1D-signala dubokog ucenja

Floreani, Filip

Rani probir za otkrivanje preeklampsije

Rupe, Marina

Algorithms for de novo assembly of large genomes.

Vaser, Robert

Statistical inference of exogenous and endogenous information propagation in
social networks.

PiSkorec, Matija

PoboljSanje sastavljenih genoma metodama dubokog ucenja

Juri¢, Antonio

Naucene indeksne strukture

Paulinovi¢, Mate

Brzo pretrazivanje sli¢nih proteinskih sljedova

Babojeli¢, Dario

Landau-Vishkin-Nussinov algoritam za poravnanje dva niza

Vrsnak, Donik

Mobilna aplikacija za prikupljanje podataka o korisni¢koj aktivnosti

Baksa, Mirna

Priblizni algoritam za brzo ra¢unanje poravnanja dvaju dugackih nizova

Sodi¢, Filip

Raspoznavanje objekata na pametnom telefonu primjenom konvolucijskih
neuronskih mreza

Vidosevi¢, Maja




Sustav za pohranu DNA

Saravanja, Matej

De novo sastavljanje metagenoma koriste¢i metode za grupiranje ocitanja

Skugor, Luka

Model dubokog ucenja s kraja na kraj za odredivanje ocitanih baza dobivenih
uredajem za sekvenciranje MinlON

Miculini¢, Neven

Popunjavanje rupa sastavljenih genoma pomoc¢u dugackih ocitanja

Krpelnik, Ivan

Pretrazivanje baza proteina pomocu djelomi¢no uredenog poravnanja

Zuljevi¢, Petar

Skriveni Markovljev model za odredivanje ocitanih baza dobivenih uredajem za
sekvenciranje MinlON

Selak, Ana Marija

Algoritam za odredivanje ukupnog poravnanja dva grafa poravnanja parcijalnog
uredaja

Bradac, Mislav

Algoritam za raCunanje profila pogreske za tehnologije za sekvenciranje tre¢e
generacije

Megla, Lucija

Analiza metagenomskog uzorka dobivenog sekvenciranjem koristedi uredaje treée
generacije

Rupe, Marina

Identifikacija tipova 1D-signala pomocu nenadziranog dubokog ucenja

Tomljanovi¢, Jan

Identifikacija tipova 1D-signala pomocu polu-nadziranog dubokog ucenja

Sebrek, Tomislav

Klasifikacija bioloSkih anotacija na velikoj skali koristedi reprezentacije rijeci
izvedene iz dokumenata biomedicinske znanstvene literature

Bacac, Adriano

Model dubokog ucenja za odredivanje ocitanih baza dobivenih uredajem za
sekvenciranje MinlON

Ratkovi¢, Marko

Rucno odredivanje laznih preklapanja koja nastaju pri sastavljanju genoma

Floreani, Filip

Utjecaj susjeda na vlastito misljenje

Bestvina, Ivan

dna2vec: vektorska reprezentacija k-torki razlicite duljine

Kutnjak, Mateo

Poravnanje dugackih RNA ocitanja

Juri¢, Antonio

Izgradnja distribucije Linuxa koriStenjem okoline Yocto

Simi¢, Valerija

Prijenosni sustav za elektri¢nu kapacitivhu tomografiju

Lasi¢, lvan

Poravnanje RNA ocitanja na poznate gene

Krpelnik, lvan




Stablo Bloomovih filtara za spremanje sljedova

Skugor, Luka

Sustav potpore odlucivanju za predvidanje i optimalnu nabavu

Miculini¢, Neven

Meduprocesna komunikacija temeljena na redovima poruka

Mihelci¢, Velimir

Programska potpora za analizu znacajki fizioloskih reakcija na emocionalne
podrazaje primjenom statisti¢ckih metoda i strojnog ucenja

Markovi¢, Tomislav

Analiza metagenomskog uzorka dobivenog sekvenciranjem tehnologijom nanopora
u realnom vremenu

Vujevié, Ivan

Odredivost nultog pacijenta ovisno o njegovoj poziciji u mrezi

Miholi¢, Iva

Implementacija web posluzitelja u programskom jeziku Erlang

Nenadi¢, Mate

De novo sastavljanje genoma koristeci dugacka ocitanja s velikom pogreskom

Kostelac, Mario

Algorithms for de novo genome assembly from third generation sequencing data

Sovi¢, lvan

EAGLER - Popravljanje ve¢ sastavljenih genoma koriste¢i dugacka ocitanja

Sterbi¢, Luka

Reducirana baza gena za precizno odredivanje vrsta

Humski, Dorija

Alat za poravnanje dugackih ocitanja

Ratkovié, Marko

Generiranje konsenzusnog slijeda iz grafova djelomi¢no uredenih visestrukih
poravnanja

Bacac, Adriano

PoboljSano sufiksno polje

Hadviger, Antea

Rekonstrukcija filogenetskog stabla koriste¢i metodu maksimalne ustede uz
razgranaj-ogranici optimizaciju

Selak, Ana Marija

Rekonstrukcija filogenetskog stabla koriste¢i metodu udruzivanja susjeda

Megla, Lucija

Sufiksno stablo

Sebrek, Tomislav

Alat za mapiranje dugih ocitanja dobivenih RNA sekvenciranjem

Mari¢, Josip

De novo sastavljanje transkriptoma

Vaser, Robert

Identifikacija RNA izoformi iz grafa transkripata

Pavlovié, Dario

Popravljanje postoje¢ih genoma koristi¢i dugacka ocitanja s velikom greSkom

Culinovi¢, Marko

Alat za globalno poravnavanje sekvenci

Zuzi¢, Goran




Statistical inference algorithms for epidemic processes on complex networks

Antulov-Fantulin, Nino

C/C++ biblioteka za dinamicko programiranje koristenjem SIMD instrukcija

Sos&i¢, Martin

Alat za poravnavanje genoma

Zuljevié, Petar

Sklopovska implementacija postupaka za poravnanje genoma

Polovi¢, Marko

Steganografija i vodeni zig u zastiti digitalnih fotografija

Sumiga, Sandra

Alat za brzo pretrazivanje baza proteinskih slijedova

Vujevi¢, lvan

Sirenje informacija u drustvenim mreZzama

Miholi¢, lva

Alat za mapiranje podataka dobivenih RNA sekvenciranjem

Jerkovi¢, Igor

De novo sastavljanje metagenomskih podataka koriStenjem grupiranja podataka
temeljenih na Bayesovom modelu

Dvornici¢, Mirta

Odredivanje patogenih vrsta iz RNA sekvenciranih podataka

Sosi¢, Matija

Pojednostavljenje grafa preklapanja

Rahle, Bruno

Racunalne metode za poboljSanje i validaciju sastavljenih genoma

Zupanovi¢, Vanessa

Detectability limits of epidemic sources in networks

Antulov-Fantulin, Nino; Lan¢i¢, Alen; Stefanci¢,
Hrvoje; Smuc, Tomislav; Siki¢, Mile

Optimiranje sigurnosnih pravila vatrozida

Kati¢, Tihomir

PoboljSani algoritam za izbor i provjeru kvalitete najboljih multivarijacijskih modela
odnosa strukture i svojstava molekula

Pape$ Sokcevié, Lidija

Racunalna metoda za predvidanje mjesta proteinske interakcije

Siki¢, Mile

Modeli naplate sadrzaja u mobilnim paketskim mrezama

Siki¢, Mile




