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PODACI O KANDIDATU

Ime, ime.iednog roditeljq prezime: Almedina

Datum rodenja: 28.01.1975 Mjesto i

II.1 Osnovrre studiie

Godinaupisa:: tlrr3 I Godinazavrsetka: tr00-l Prosjedna studija: trj-l
Univerzitet:

Fakultet/i:

Studijski proffam: N4ediciqg

Zvanje: Doktor medicine

II.2 Master ili masistarske studiie

Godinaupisa: |-r00, I Godinazavrsetka: |E3 I Prosjedna

Univerzitet: Medicinski fakultet Univerziteta u

Fakultet/i: Mledicinski

Studijski program:

Zvanje: Magi

Naudna oblast: Bi

Naslov zavr5nog rada: karakteristike virusa influence u Fr

II.3 Doktorske studiie

Godina upisa: I ,0lr-l

Studijski program: Biomedlglgske ra*g,

Broj ECTS do sada ostvarenih: I 360 lProsjedna ocjena tokom studija:



R. br. Autori, naslov, izdavad, broi stranica Katesoriia'

I

Huki6 M., Numanovid F., Si5irak M., Moro A., Dervovi6 E., Jakovac S ,
Salimovi6- Be5i6 I. Surveillance of wildlife zoonotic disease in the Balkans
Regirrn. Med Glas Ljek Komore Zenidko-doboj kanto na 20 l0;7 (2):96- I 05.

Kratak opis sadriine: Zemlje Balkanskog poluostrva postale su region sa destim izbijanjima bolesti u
nastajanju i pronovnom pojavljivanju tokom posljednje decenije 20. i prve decenije 21. vijeka. Vedina
epidemija bile su zoonozadivljih Zivotinja i bolesti koje se prenose vektorima, kao Sto su bruceloza,
leptospiroza, listerioza, tularemija, Q-gromica, lajmska bolest, antraks, bjesnilo, virusne
hemoragijske groznice, pje5dana mu5ica, krpeljni encefalitis i leishmainia. Epidemiolo5ki faktori
odredeni ekologijom uzrodnika desto su najkorisniji dijagnostidki tragovi. Prepomavanje
evoluirajudih problema bolesti u nastajanju i ponovnom pojavljivanju nagla5ava potrebu zarazvojem
boljih laboratorijskih dijagnostidkih metoda zanadzor i pra6enje bolesti, te za kontinuiranim
istraZivaniem faktora koi i doprinose priienosu organizama.
Rad pripada problematici doktorske disertacije: DA NE DJIILIMICNO

II.4 Prikaz nauCnih i struCnih radova kandidata

I 
Kareropnia 0e oAHocH Ha oHe qacom{ce r,r HayrrHe cKyrroBe roju cy Karerop[caHr{ y cKJreAy ca flpaauluuxou o

rry6nnroaany Ha)^rrrro( ny6nrxauuja (,,Crryx6ena rnacHrrK PC*, 6p. 77/10) n flpaarurnroru o ujepmr{Ma 3a

ocrBapHBarre u Quuancnparre flporparua oApxaBarra Ha) {HrD( cr(ynoBa (,,C.ny'rr6euu nracu}fr PC", 6p. l02ll4).

R. br. Autori, naslov, izdava\ broi stranica Kateeoriia

2.

M Hukic, A Hajdarpasic, J Ravlija,ZLer, R Baljic, A Dedeic Ljubovic, A
Morro, I Salimovi6-Besic, A Sausy, CP Muller, JM Hiibschen. Mumps outbreak
in tho Federation of Bosnia and Herzegovina with large cohorts of susceptibles
and genetically diverse strains of genotype G, Bosnia and Herzegovina,
December 20 I 0 to September 2012. Eurosurveillance.vol. 1 9.2 1 .Auzust 20 I 4

Kratak opis sadriine:Izbijanje zau5njaka prijavljeno iz Federacije Bosne i Hercegovine ukljudivalo
je 7.895 sludrajeva u periodu od decembra 2010. do septembra 2012. Ovo je bila najve6a epidemija u
zemlji od uvodenja vakcine protiv malih boginja, zau5njaka i rubeole 1980. godine. Od l5 do l9
godina. Oko 39% (3.050/7.895) sludajeva prijavljenih kao nevakcinisano; status vakcinacije od3lYo
(2,42617,895) je bio nepomat. Studija seroprevalencije medu 150 asimptomatskih kontakata sa

zau5njacima pokazala je da je oko jedna tre6ina (451150) podloZna zau5njacima. Medu 105 klinidki
sumnjivih pacijenata sa zau5njacima hospitaliziranih u Klinidkom centru Univerziteta u Sarajevu,
orhitis (60% svih mu5karaca: 51/85) i meningitis (9%:91105) su najde5ie komplikacije. Medu 57
sekvenci izbijanja dobijenih zamali hidrofobni gen, identificirano je osam razli0itih varijanti
genotipa G virusa. Epidemija je zahvatila uglavnom starosne grupe koje dine osobe koje nisu
vakcinisane l.okom ili nakon rata u BiH, kao i kantone sa politikom imunizacije.jednom dozom do
2001. eodine.
Rad pripada problematici dohorske disertacije; DA NE DJELIMICNO

R. br. Autori, naslov, izdayai, broi stranica Kateeoriia

3.

MHrukic , JRavlija,ADedeic Ljubovic, AMoro, S Arapcic, C P Muller, J
M Htibschen. Ongoing large mumps outbreak in the Federation of Bosnia and
Herzegovina, Bosnia and Herzegovina, December 2010 to July 201l, Euro
Surv,eill. 201 I ; I 6(35):pii:l 9959.
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Kratak opis sadriine: Od decembra 2010. do kraja jula 2011. godine, u
Hercegovine, Bosna i Hercegovina, zabiljeten je 5.261 sludaj zau5njaka, Sto je
od225,8 na 100.000. Od petnaest do 19 godina starosti (43o/o) su najvi5e
bili su mu5karci. IgM antitela specifidna za zau5ke pronadena su u oko 70%
komplikacije su prijavljene kod 4l% od 8l hospitalizovanog pacijenta. Epidemi
uglavnom one koji nisu vakcinisani ili ne maju za svoj vakcinalni status i vj

do incidencije
i, t 620/o sludajeva

je zahvatila
je posljedica

Rad pripada,problematici doktorske disertocije: DA NE

Nermina Bajramovic, Refet Gojak, Selma Hasimbegovic-
Ibrahimovic,Guillaume Thierry, Amer lglica, Kenana Aganovic, Irma
Ira Tancica, and Almedina Moro. HlNl Critically Ill Patients During
Pand,emic and Post-pandemic Period in Clinic for infectious diseases,
Mater Sociomed.20l2: 24(Suppl l): 2G-31.

Kratak opis s'adriine: U radu je opisana pandemija HlNl (2009) kao i
iienata smie5tenih u intenzivnoi nieei lnfektivne klinike Klinidkoe centra U

Rad pripada.problematici doktorske disertacije: DA NE

A Moro, S Musa,I Huric, B Paralija,A Selimovic. Analysis of the
influenza epidemics: severe acute respiratory infection (SARS) sentinel
surve,illance data in the Federation of Bosnia and Herzegovina during
Medical Joumal Vol.26. No I

Kratak opis s'adriine: U Federaciji Bosne i Hercegovine (FBiH, jedan od dva en

drZavu Bosnu i Hercegovinu), sentinel nadzor nad te5kim akutnim
je uspostavljen u sezoni20l4l15 godina. Cilj: analizirati klinidke, epidemi
karakteristik: laboratorijski powrdenih sludajeva gripe kod SARI sludajeva, na
SARI u Klinidkom centru Univerziteta u Sarajevu (KCUS), tokom sezona 201
20l8ll9- Matrerijal i metode: klinike ukljudene u nadzor su Klinika za pludne
klinika, Klinika za anesteziju i reanimaciju i Pedijatrijska klinika. Od pacijenata
definiciji SARI sludaja uzet je bris nazofarinksa u virusnoj transportnoj podlozi,

RT-PCR u stvamom vremenu radi otkri

ijama (SARI)
i virusolo5ke
ntinel mjestu za
7,2017118 i

i.Infektivna
odgovaraju
Universal Viral

virusa influence.
Rad pripada problematici doktorske disertacije: DA NE

R. br. Autori. naslov. izdavab. broi stanica Kateeoriia

4.

R. br. Autori. naslov. izdavai:. broi stranica Katesoriia

5.
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III PODA.CI O MENTORU/KOMENTORA

Biografija mentoralkomentora (do I 000 karaktera):
MENTOR: I'rof. drTeufik Goleti6, redovni univerzitetski profesor, virusolog, Sef Laboratorije
za molekularno-genetidka i forenzidka ispitivanja, Veterinarski fakultet Univerziteta u Sarajevu,
roden 19.7.1'968 godine u Zivinicama. Veterinarski fakultet Univerziteta u Suajew zawsio 1999
godine, a zvanje doklora veterinarskih nauka stekao 2009 godine. Od 2016. je odgovorni
nastavnik i predavad za predmet "Zoonoze i emergenfira infektivna oboljenja", Interdisciplinami
master studij "Jedinstveno zdravlje"na Veterinarskom fakultetu Univerziteta u Sarajevu;
2015. - Odgovorni nastavnik i predavad za predmete "Molekularne tehnike u dijagnostici
zaraznh i parazitarnih bolesti" i "Bolesti ptica virusne etiologije" III ciklusa studija - doktorski
studij "Veterinarska medicina i javno zdravstvo", Veterinarski fakultet Univerziteta u Sarajevu.
Preko 20 godina iskustva u veterinarskoj medicini, ukljuduju6i predavanja na diplomskom,
postdiplomsl<om i doktorskom nivou, naudni rad u oblasti zdravlja Zivotinja i prevencije bolesti,
epidemiologije i nadzora bolesti, autor preko 80 naudnih radova i 6 udZbenika, voda tima i/ ili
odgovorni islraZivad 6 doma6ih i 8 medunarodnih istraZivadkih i strudnih projekata, udesnik u
realizaciji 181 doma6ih i medunarodnih istraZivadkih, naudnih i drugih projekata osmi5ljavanje i
sprovodenje programa nadzorazarazlidite bolesti Zivotinja (npr. ptidja i sviniska grrpa, zapadnr
Nil, bolest pliavog jezika, Newcastle bolest, SIT (npr. klamidijske infekcije)), opseZno
savjetovanje s veterinarskim vlastima i dionicima na nacionalnom nivou. Ude5de, organizacija i
moderiranje na vi5e od 80 obuka, radionica, okruglih stolova, seminara medunarodnih i
nacionalnih simpozijuma i konferencija.
. Preko 16 godina iskustva u dijagnostici i upravljanju raznim bolestima Zivotinja, posebno
virusnim, sa posebnim naglaskom na dijagnostiku zasnovanu na PCR-u i molekularnu
epidemiologiju, mjere biosigurnosti, upravljanje i tretman Zivotinjskog otpada. Veliko iskustvo u
upravljanju i vodenju laboratorija, implementaciji standarda ISO/IEC lT02S laboratorija.
KOMENTOR: Prof.dr Maja Travar, specijalista mikrobiolog, nadelnicaZav<fraza klinidku
mikrobiolog:iju UKC Republike Srpske, vanredni profesor na predmetu Medicinska
mikrobiologija na Medicinskom fakultetu Univerziteta u Banjoj Luci. Rodena je 19759, na
Medicinskorn fakultetu Univerziteta u Banjoj Luci diplomirala 2000 godine. Studentica
generacije i rlobitnica Zlafie plakete Univerziteta u Banjoj Luci. U zvarfe Vanrednog
profesora- uria oblast Medicinska mikrobiologija, Univerzitetau Banjoj Luciizabrana2O2O
godine.Clanica je UdruZenja medicinskih mikrobiologa Republike Srpske, European Society of
Clinical Microbiology and Infectious Diseases [ESCMIDI i DruStva doktora medicine Republike
Srpske. Uderinicaje brojnih radionica, okruglih stolova, seminara, medunarodnih i nacionalnih
simpozijuma i konferencija.Autor je viSe radova iz oblasti mikrobiologije, bakteriologije i
virusologije.



Radovi iz oblasti kojoj pripada prijedlog doktorske disertacfie:

naslov, izda i stranica
Goletic T, Konjhodzic R, Fejzic N, Goletic S, Eterovic T, Softic A,
L, Os,tojic M, Travar M, Mrdjen V, Tihic N, Jazic S, Musa S, Marjanovio D, Hukic M.
Phylogenetic pattern of sARS-Cov-2 from CovID-19 patients from Bosnia and
Herzegovina: lessons leamed to optimize future molecular and epidemiological approaches.
Bosn J of Basic Med Sci [Internet]. 202lFeb.l2. Available from:

Goletic S, Goletic T, Softic A, Zahirovic A, Rukavina D, Kavazovic A,
Umitranic S and HukicM(2022) enaje 1975 godine, Medicinski
Evidr:nce of SARS-CoV-2 Human-to-Pets Transmission in Household

ina. Front. Genet. l3:839205. doi: 10.33891fsene.2022.

zavr5ilaThe
ings in Bosnia and

Smajlovic M, Seric S, Fejzic N,Omeragic J, Goletic T, Contribution of
to the response to COVID-19 pandemic conveyed through experiences the Veterinary
Faculty Sarajevo, October 2021
Science 854( I ):0 I 2088DOI: I 0. I 088/l 755- I 3 I 5/854/1/0 I 2088

T Goleti6, A Gagi6, E Re5idbegovi6, A Kustura, A Kavazovi6, V Savi6,

Avian diseases 54 (s1), 496-501

.. Highly pathogenic

and Flerzegovina during 2008-2009,T Goletic, A Gagic, E Residbegovic

Ponjevii M, Karabegovi6 A, Ferhatbegovid E, Tahirovid E, Uzunovi6 S, var M, Pilav A,
Muliri M, KarakaS S, Avdi6 N, Mulabdil Z,Pavi6 G, Bido M, Vasilj [,
Spatio-temporal data visualization for monitoring of control measures in
the spread of COVID-I9 in Bosnia and Herzegovina. Med Glas (Zenica
t;17(2\:265-274.

Molekularna karaliterizacija SARS-CoV-2 genetskih tinija u Bosni i
predikcija post-translacijskih modifikacija S proteina

U decembru 2019. godine u Kini je otkrivena do tada nepoznata respiratorna
zdravstvenaargarizacija (SZO) dala je novom virusu priwemeni naziv 201
je vanrednu situaciju na globalnom nivou u vezi sa Sirenjem novog koronavi
sludajevi COVID-l9 u Evropi potwdeni su u Francuskoj 24. januara 2020.

ini, prvi sludaievi su otkriveni 5. marta 2020" godine u

(l). Svjetska
V i proglasila

ine (3). U Bosni i
i 9. marta u

IV OCJENA PODOBNOSTI TEME

IV.l Formulacija naziva teze (naslova)

IV.2 Predmet istraiivanja

R. br.

l.

2.

3.

4.

5.

6.

NIE
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Federaciji Bosne i Hercegovine (4). SARS-CoV-2 ulazi i replikuje se u epitetrnim 6elijama
gomjih respiratornih puteva (GRP) tako 5to se veZe zaangioteruin-konvertujudi enzim (ACE)-2
na powSini ovih 6elija S-proteinom (5). S- protein se sastoji iz dvije podjedinice Sl i 52. S-
protein se za ACE2 vezuje putem RBD (engl. receptor-binding domain, RBD), koji je uokviru
Sl podjedinice, a druga, 52 podjedinica posreduje u fuziji virusnog omotada i 6elijske
membrane. Da bi SARS-CoV-2 u5ao u 6eliju, enzimi vezani za delijsku membranu, furin i
TMPRSS2, cdstranjuju 51 podjedinicu, Sto omogu6ava fuziju putem 52 podjedinice (6). Medu
najznailajnije posttrasnslacijske promjene SARS-CoV-2, koje su od krucijalnog znai,ajaza
sposobnost imunoevazije (imunolo5kog bijega) i prilagodavanje virusa selekiivnom pritisku
induciranom od strane domaiina, a time i na njegovo uspjesnije i dugohajnije odrZavanje u
populaciji, spadaju glikozilacija i fosforilacija. Od 31. maja 2021. SZO je predloZila omake za
globalne variLjante SARS-CoV-2 koje izazivaju zabrinutost (VOC) i varijante od interesa (VOD.
SZO definirar "varijantu od interesa" kao onu za koju je utvrdeno da trzrokuje prijenos u
zajednici, pnrnatlena je u vi5e sludajeva ili klastera COVID-19 ili je pronadena u vi5e zemalja.
Suprotno tonne, "zabrinjavaju6a varijanta" definira se kao ona koja je povezarur ili je pokazala
pove6anu prenosivost, pove6anu virulenciju, promjenu klinidke slike bolesti ili smanjenu
udinkovitost kontrole i lijedenja bolesti (WHO, 2020). Podaci o genomskom slijedu (sekvenci)
vaZni su za irlentifikaciju, karakteriziranje i razumijevanje patogena (7, 8). Tako, sekvenciranje
genoma pred.stavlja snaZan alatza egzaktno, in-silico, odredivanje molekularnih determinanti
patogenosti, virulencije, te polimorfizma genoma patogen4 ukljudujudi posebno njihove
mutacije. Pnza kompletna sekvenca genoma SARS-CoV-2 bila je dostupna ve6 10. januara
(GenBank ID:MN908947.3) (9). Od tada je u javne baze podataka kao Sto su GenBank i GISAID
deponirano viSe od pet miliona sekvenci SARS-CoV-2 iz cijelog svijeta
(https://www.epicov.org/epi3/frontend#560303, pristupila 01.11.2021). To je omogu6ilo opseZna

genomska istraZivanja koja su dovela do identifikacija ve6eg broja mutacija u genomu virusa
koje mogu da utidu na infektivnost i virulenciju virusa (10,11) Pra6enje ovih promjena, odnosno
varijanti virusa posebno je znadajno i vrijedno kada se one mogu povezati s Jromjenama u
dinamici epidemija (12). S obzirom da se pojavljuju nove varijante SARS-CoV-2te dade virus
i dalje evoluiirati, od krucijalnog je znadaja w5iti kontinuiran genomski nadz<>r na nove varijante
SARS CoV-2. Nalaz odredenih mutacija unutar genetskih segmenata i distribucija varijanti
SARS CoV-2 po geografskim regijama Bosne i Hercegovine kljudno je za predvi<lanje daljnjih
Zari5ta infekcije, kreiranje adekvatnih epidemiolo5kih preventivnih mjera" ali takoder i za

doprinos javnozdravstvenog sektora u BiH globalnim naporima za rarvoj vakcina i
dijagnostidkiih testova. To se dominantno postiZe sekvenciranjem i analizom kompletnih virusnih
genoma, dimre se omogu6uje sveobuhvatan pregled svih genetskih varijanti odjednom.

I

sa spisrkom literafure

l.Grubaugfu N., Hodcroft, E., Fauver, J., Phelan, A., & Cevilq M. (2021). Public health actions to control
new SARS-CoV-2 variants. Cell, 184(5),ll27-1132. doi: 10.1016/j.cell.202l.0l.
2.World Health Organization(2020) COVID-I9 Stratery Update. 14 Apil2020
3. Novel coronavirus: three cases reported in France. (2021\. Retrieved 7 November 2021, from
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4. Arapovi6 J. et al. (2020). The first two months of the COVTO-Iq panAemic i, go*i" urd Herzegovina:
single-center experience. Bosn J Basic Med Sci. z0(3): str. 396-400.
5. Sungnak W, Huang N, Bdcavin C, Berg M, Queen & Litvinukova M, et il. (2020)SARS-CoV -2 enfry
9t]9o * higlrly expressed in nasal epithelial cells together with innate immune g.n6. Nature medicine.
2020;26 str.68l-7.
6. Bestle D, Heindl M& Limburg H, van TVL, Pilgram O, Moulton H, et al. (ZOZ0).TMPRSS2 and furin
are both essential for proteolytic activation and spread of SARS-CoV-2 in human ui*.y epithelial cells
and provide promising drug targets. Life Sci Alliance. 3(9).
T.Loman N, Rowe W, Rambaut A.(2020).nCoV-2019 Novel Coronavirus Bioinformaticsprotocol.
Artic Network. Dostupno na: htps://artic.network/ncov-2019/ncov20l9-bioinformatics-sop.hnnl
(pristupljeno il .l 1.2021 .).
8. Salipante S.J., SenGupta D.J., Cummings L.A., Land T.A., Hoogestraat D.R., Co6kson B.T.
Application ol Whole-Genome Sequencing for Bacterial Strain Typing in Molecular Epidemiolory. J.
Clin. Microbiol. 2015;53 1072-1079. doi: 10.1 128/JCM.03385-14.
9. Song W. et al. (201S). Cryo-EM structure of the SARS coronavirus spike glycoprotein in complex with
its host cell receptor ACE2. PLoS Pathog. 1a(8).
10. Daniloski et al. (2021).Identification of Required Host Factors for SARS-CoV-2 tnfection in Human
Cells. Cell 184: sh 92-105.
I l. Lucey M et al. (2020). whole.genome sequencing to track severe acute respir r. rJuscy lvl €rf, al' \zulv). wnole.genome sequenctng to track severe acute respiratory syndrome
coronavirus 2 (SARS-CoV-2) transmission in nonsocominal outbreaks. Clin Infect Dis (7t): str. 727-735.
12. Mossel ECl, Wang J, Jeffers S, Edeen KE, Wang S, Cosgrove GP, et al. (200S). SARS-CoV replicates
in primary human alveolar type II cell cultures but not in type t-like cells. Virolory. e72): str. 12i-3S.

Molekularna i filogenetska karakteri zacijasojeva SARS-CoV-2
utwdivanje njihova genetskog diverziteta u razliditim talasima epi
Detektovati dominantne varijante virusa koje su cirkulisale u tokom

epidemioloskih talasa i odrediti njihovu zastupljenost, te utwditi da li
zastupljenosti varijanti SARS-cov -2 u razlilitim epidemijskim talasi
In- s i I i c o modeliranj e posttranslacij skih promj ena s-proteina domi
SARS-cov-2 koje su cirkulirale ili cirkuliraju u BiH humanoj popular
njihova mailajau kontekstu bolje prilagodbe (sposobnost imunoevazij
sojeva SARS-CoV-2 te posljedidno utjecaju ovih promjena na ve6u
CoV-il infekcija, pogotovo reinfekcija ovim virusom u BiH.

ii razlika u

ih linija/varijanti
ji i procjena

) cirkuliraju6ih

Selektivni pritisak na SARS-CoY-2, uzrokovan s jeaG strane uro<Ienim i/ili
imunitetom doma6ina te, s druge strane, provodenjem protuepidemijskih mj
mutacijama i konsekventno generiranjem novih genetskih linija/varijanti koje
manje ili viSe, razlikuju u svojem molekularnom (nukleotidnom) i/ili antigens

- Epidemiju SARS-cov-2 u BiH odtikuje cirkuliranje ve6eg broja razliditih
linija/varijanti virusa koje odlikuie razliSit potenciii transriisiie-i interakcii,

rezultira
medusobno,

IV.4 Ciljevi istraZivanja

IV.5 Hipoteze istraZivanja: glavna i pomodne hipoteze

Ciljevi istralivanja su odgovarajudi? DA I\fE

Q/I I

NE



- svaki epid

sekvelcioniranjem i konsekventno molekularnom karakterizacdom te in silicprofiliranjern S- proteina sARS-cov-2 utwdit ie se broj i karakter genetskihBiH
antigenskim

Sekvencioni.anje
prethcrdna detiri talasa epidemije u BiH (mart 2020.-:*r* 2022. soc-v-4. 6ro njihovoj ravnomjernoj prostorno-wemenskoj r*tupr:."o.ti. s"t u.
spomenutog broja uzoraka ie biti izwseno, p.rioau oi marta 2022.
godine, a u skladu sa dinamikom osiguravanja potrebnog bio.;a kvali
Uzorci namijenjeni sekvencioniranju, vode6i raiuna o olnovnim krit
prihvatljivosti - neuobldajena ili pak ct vrijedno.t *"qi" iii jednaka 2l

P*ll:fTgj:':f bra 2021.!lg gg )ozz.s;#, k ;z saradnju
ovla5tenim za PCR dijagnostiku sARs-cov-z ti.;e porrrir4u odgova
BiH (Zavod za mikrobiologiju i molekularnu aijagnostiku Sveudilisne
Mostar, zavod,za klinidku mikrobiologiju uKi{s, Laboratorij za mc
genetidka i forenzidka ispitivanja vFt-msa te EUROFARM Sarajevo:
osigurt 6e se geografska reprezentativnost uzoraka.
Nakon sekvenciranja, u periodu od april - avgust 2022.) uradide se
potom i fi logenetska at:rlliza. dobivenih sekvenci te in s il ic o antigensko
Na sekvencama s-proteina/S-gena izwsit 6e se analiza posttranslaciisk:
analizirati njihov zrralaj (maj - septembar 2022. godine).

Na taj nadin

), vodedi raduna

do maja iste

bit 6e prikupljani
laboratorijama

ju6e dijelove

promjena i

lzuzoraka 6e se izolovati virusna RNA koristenjem dostupnih komerci
manuelnu ilili automatsku ekstrakciju RNA, u skladu sa preporukama 

1

uzorci koji 6e se koristiti su brisevi nazffi

qrotokol ili raspolozive komercrjalne IVD kitove za detekciju najmaqi
SARS-cov-2.Prcimod ekstrakcije 6e biti korilten za daljnju analint

Prisustvo SARS-cov -2 u vzorcima potwdit ie se rRT-pbR metodom

kompletnog virusnog genoma (WGS),
WGS SARS-CoV-2 iwestie se koriStenjem ARTIC protokola
(Loman et al., 2A2q na NGS (en. Next Generation Sequencing)
basecalling u toku same reakcije sekvencionirania (u stvarnom r

transporfitoj

ih kitova za

ciljana gena

ja amplikona
i MinION. Tzv.
ie biti izw5en

IV.6 Olekivani rezultati hipoteze

N.7 PIan rada i vremenska dinamika

rv.8 Metod i uzorak istraZivanja
NE

podlozi,



{ignment) sekvenci dobijenih basecallingom sa referentnom seidentifikaciju sekvencioniranih fragrnenata, te izradunava p"t isekvenci,
Za daliniu analizu koristide se fajlovi nastali kao proizvod basecalli

tcoriStenjem

1,113:::a basecallinqgp, 
:rr""rskim alatom RArvrpART wsit 6e

(FASTQ diji je e

poravnanje (en.
miwsi
.Q skor) svake od

IstraZivanje ee

lTTlg3::.:i,ll#:l:*'*,ir":irry;;1j"i;;;:il*,antigenskopron2 6e se provesti u Laboratoriju za molekularno-i.n"tietui-##rrir;
fakulteta Univerziteta u Sarajevu.

godine do
je SARS-CoV-
Veterinarskog

Bioinformati
ncov-2019 (Loman et al., dostupno na https://arti".n"trorvncov-2Ol
bioinformatics-sop.html). Mapiranje sekvenci i poliranje 6e se vrsit
sekvenci izolata wuhan-Hu- I (GenBank: rr,Nqbgq+zj toristeqiem
Racon, respektivno,
Za filogenetsku analizu BiH sekvenci, koristide se sekvence genoma (

GISAID SARS-cov-2 genskoj bazi podataka. poravnavanje sekvenci
filogenetskog stabla izvest 6e se kori5tenjem softverskog paketa ME(
Radunski modeli za sastavljanje proteina siljaka pr"*"i"" se iz arhi
covlD-19 Knjiznica proteina, sva mjerenja i analize uradide se
source verzije 1.8.2.05.

koronavirusa

referentnoj
Minimap2 i

PyMOL open

Obrazloienje (do 500 karalaera):

Na osnovu detaljne analize prijave teme doktorske disertacije, te biografije
Hadzihasanovid Moro,magista medicinskih nauka, specijaliste mediiinske
parazitologijom, donosi se zakljudak da kandidat ispunjava, Zakonom o visc
Statutom univerziteta u Banjoj Luci, neophodne uslove zainadudoktorske
Kandidatje pokazao sposobnost da najasan nadin definise i obrazloLi
hipoteze istraiivanja, dime se stide jasna slika da mr.sci.dr.med Almedina

Almedine

obrazovanju i

Mjestor laboratorija i oprema za eksperimentalni rad

IV.10 Metode obrade podataka

Uslovi za eksperimentali rad su odgovarajudi? Ull

Predlolene metode su odgovarajudi?
V ZAKLJUCNX

Kandidat je podoban DA IIE
Tema ie podobna DA NE



3i'fitffi1sARs cov-2 virus, smatramo da ee na,'#;;ffi;,,.:#f#:?i::"i1Lll
;H:,:i***;y:::::g"r""t*,.pia"",i"ilskth;;#1,,,*i,,_j.,u.uri
iij:ffi #ffiT*il::;";;;kt"*;fiilffi,Hffi"##H',i;*";
Mentor doktorske disertacije, prof.dr Teufik Goletii, redovni profesor na vfakultetu univerziteta u Sarajevu, t*oa.. ispunjava usrove za mentorstuo.
Komentor doktorske disertacije, prof.dr Maja Travar, vanredni profesor namikrobiologija na Medicinsko- amri"t, univerziteta u Banjoj Luci, takorza komentorstvo.

Komisija upuduje noSi_tivnu ocjenu Nastavno- naudnom vijeCu Medicinskog

,:H:Tf ::1,,":T:i:y::lj.1'13uy,.yit"t,f *"ji;i,uzprijedrogrtemaprihvati,teodobriinadadoktorsked;;;iir;#1;#ffi 
Jr,J#l:

i":,;:T:1;#:':1',xlrt'::*ij'sARs-L"ilffi etskihrinijau
i n s il i c o predikcij a post-transtacij skih -raint".i: ; ;;;;",..
Datum: /5,0. lotl.

Prof.dr Miroslav petkovi6 predsjerlnik komisij e

Doc.dr rodii- Vukmir- ftan Z



Karegpa aa ronxpo6nonornjy n nnyHonoruly

Me4r,rqrxcxr Oaxyrrer

Vxraeparrer y Earcoj llylqiu

llpe4aner: Mrurrueroe o npegory reMe Aoxropcxe 4uceprar_qrajeXaqrxacaxoarah Mopo
mr. sci. Alriue,qrxe

Pyxoeo4uor-ry AoKropcxnx cry*nja npoo. 4p Mranou.ry crojraruxoarhy

flexany npoQ.4p paxxy tUxp6rahy

['louroeauu,

oAnyKoM 6p' 02'04-3 '857-40/22 o428. anpnna 2022. cexara ynuaepaurera y Ear+oj .flyqr,r
4ara je car'flacHocr Ha ilMeHoBaFbe KoMhcraje sa oqeHy no4o6xocrh reMe, KaHAuAara hucnyFbeHocrh ycnoBa 3a MeHTopcrBo 3a h3paAyAoKTopcKe Axcepraqnje xax4ra4ara mr. sci.Aame4nue Xaguxacanoarah Mopo, noA Ha3r4B Ora ,,MonexynapHo Kopoxmepunt4ujo sARS-cov-2zeHemc\ux ttuuuio y ,ux u in silico npeduxt4uia nocmmpancnat4ujcxux rvrodufiuxaqujo snpomeuuo".

l4axo je oMy*a AoHera jo,r xpajenn anp'na, oHa Ml4 HhKaA xrje seaxrqHo AocraB rbe*a HArucaM nornucao lbeH nprjervr.

HanonnrueM 4a 3BaHuqHo M14uJ.rberoe Kare4pe o npe4nory reMe AoKTopcKe 4racepraqrajeH[KaAa urje rpaxexo!

v mefyapeMeHy, 3BaHhqHy nprajaey je npeysena npo$. 4p Maja Tpaeap, xoja je npeAnol*eHa
3a KoMeHTopa KaHAhAary mr' sci. Aanne4nanXaqnxacaxoehh Mopo, h AoHena nnr seh HanhcaHh
raaeulraj xa nornrcl

HapaeHo, Aa Kao HMeHoBaHil npeAceAHux Konnrcrje HucaM Morao, Hr.jrx )xeneo Aa
nornhueM oeaj HesaaHhqaH rseeuraj Heno3Haror ayropa, o KoMe je xorvrracraja rpe6aao
npeTxoAHO Aa pacnpaB,ba A Aa ce ycarnacu.

Ha a,igxu 3axreB 3BaHrqHa nprajaea rvrra je ypyvena y Cnyx6 n n cryguje Apyror r rpeher
qhKnyca Me,qrr-lrHcxor $axyarera, TeK noqerxoM cenrenn6pa oA crpaHe Caaanqe Cep4ap Jaruyu,
oner 6es nornhchBarua npr,rjenna 3BaHhqHor o4o6perua rMeHoBalba y KoMr4qajy o4 Caaera
Ynraepsnrera.

6ea o6srpa Ha oBe rpy6e npoqeAypanHe rpeuKe, Aera/bHo caM nperneAao paA h r3Hoc14M
cae4ehe MhuJ.rbelbe o npeMoxexoj rennr AoKropcxe Ahcepraqhje mr. sci. Annne4rxe
Xaqrxacaxoar,rh Mopo.

!' ActpaxnBalbe je perpocnexrhBHo, a He KaKo je xaae4eno npocneKn4BHo-perpocneKThBHo
(nepro4 oA Mapra 2020. roAhHe 4o janyapa 2022. ro4rne), re s6or rora pe3ynrarh oBor
I4crpaxuBarua xennajy auavaj 3a npeAy3l4Malbe rvrepa xoje je xax.qr,r4ar HaBeo y npeAnory
(n pe4ara[a rue 6y4yh rax hcxoAa na u4enn raje, paeaoj ycn eu H hx ea xqr x a ).



2' Haeege,x y3opax ie crarrcrrqrx nornyHo Hepenpe3eHrarrBaH ABa pa3nora:
a) xaaegexo je ga he 6rarra hcnhraHo ,,do 200 nosumueHux y3or

::::xi.1Tff::.,:.lrj:eAaHo Br4ue croruHa xlr.,baAa pcR yaopaxa (y qerrpr noApyqHa qeHrpa ypafeno je npexo 420.000 pcR recroaa!);
y Peny6arar4r,r Cpncxoi

ayErXjeo4

cB14 K,lHHl4rtKlt,
,, YHnaepsnretcxn

oA 3aBOAa 3a

PCR recrosa, xojr,r cy
Mopo, a

l,l qeHTparH[M
jrma EuX n Apyrnn

cy y3opqx y3ern:
noAaTaK O

rajreruhe ce jaeruaiy

?araca,
jn (gema,

oAHocHo o4o6pere
HapcKl,t rfarynrer y

xyMaHhx y3opaKa

xayxa) r

KpttTt+{Hxx Hara3a y
o46ar4rrr.

6) xucy 3acrynlbeHr y3opqx ca no.qpyvja qeroxynHe 6rX, c
,AHOCHO Arjarnocrrq Klr qe*Tp,' : Ka mx rqx r qeHrap yx naeprnrera
K'nl'rHHr{KX LleHTap Ty:aa, CeeyvrauuHa Kn;nHurrKa 60nxnqa Mocrap r xu3aurTrry 3lqpaBrba.

3' Huje jacxo 3auJro y ncnuru,albe Hl4cy ylsbyqeH, no3rrrBHl4 y3opr

:: Tl":T:.IT::l,y maru v u oj ycra H o Br4 Ka HrquAara m r. sci. Anrvresu r.r aro je Kt{vc capajeao (4rajarxocrrqxh qeHrap ca najaehrann 6pojenn pcR
reorpaQcx*u cmeurajem r xaiaehona 6pojeM KoHTaKra ca ocrarhM no
4pxaeanna).

4' Yropre He npare pereBaHTHr{ Krl{HrqKH noflaqx o naqrjenrrnna
TelK,Ha *,rHhqKe c,,n*e, Eaxq.nHarHu craryc, pl43,qHe rpyne (xeo6u,,ro
r4*yr{o(o*{rpo*r4roaa,ocru, iep cy r(oA rxx oco6a *r$exqxje AyrorpajrcMyrlrpaHr cojean xojra oncrajy r Aalbe ce urrpe...)

4' Y rcrpaxrBalby xrie jacxo ogpetlex 6poj ysopa*a ,,3 cBa*or
oAHocHo xa4a je xoja aaprjaura (rvryranr) arapyca npeoBraAaqana y r
orunxpon...).

5. Y npe44ory xrje HaBeAeHo R nuje 4o6njex 3BaHrqHr npr,
Tecrr4paHhx oco6a H ycraHoBa, Aa ce y3opql.,t noula/by u ucnnryjy ua
capajeao, Kao H Aa nnje runxoea aa6oparopraja axpe4raroBaHa 3a ,,cn
(nurarce 3a erxitKr4 xortnrarer).

6' lrpegnor(exyr MeHTop!e rs eerepxxapcxe nre.qrqxHe (4oxrop

l'1. roBexaseAer{or, oAHocHo HaxoH yo'4eH*x Hexor,r(o rcxruyryjyhnx
npeMory AorTopcxe 4raceprar-1nje MuuJ.rbelba caM Aa ce oeaj npeAaor Mof

anje nz y*e HayqHe o6nacrr NnuHuq,ta nuxpo6uonoeujo,-te6n xao rpe6ano Aa cenpe4toxH nnrxpo6raonor xyMaHe MeAhql,rHe. npe4rrroxeHr MeHTOp Ce AO ycxo 6aeuo
nepagapcreorvr!

npoQ.4p Mrapocnae Il

rmyxoaorujy

Eaua llyxa,

3. oxro6ap 2022.

LlleS Haregpe 3a MxKp oluonornjy


