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MOJIBA
3A O/1O0BPABAILE TEME MACTEP PAJIA
MoJiuM J1a MU ce 0JI06PU U3pajia MacTep pajia MoJ HaCJOBOM:

Pa3Boj BeO atumMKanyje 3a OpeanKInjy U MeTanpeauknn]y T-heanjckux enuromna

3Hauaj TeMe M 06J1aCTHU:

HUmMyHoMHOpMaTHKa je AUCHUILIMHA GMOMHGOPMATHKeE KOja YK/by4yyje IPUMEHY payyHapCKUX MeToja Y
pelllaBamkby MMYHOJIOLIKUX Npo6JieMa. JefjaH ofi U3a30Ba UMYHOUHpOpPMaTHKe Npe/icTaB/ba NpeJuKLyja T-
henujckux enurtona. T-heJnjcku enuTONM Cy BpJIO 3HA4ajHe CYICTaHIlE, IO CTPYKTYpHU NPOTEHHH, jep
y4ecTByjy y NPOAYKLHMjU aHTHUTeJa KoOja Cy OAroBOpHA 3a MMYHHUTeT opraHusMma. Uaentudukxanuja
eNnuTOoIla, MOr0OTOBO KapaKTEPUCTUYHUX 3a TyMop hesdje, o4 KpylujasiHe je BaXKHOCTH Y JHU3ajHUpPABLY
BaKIMHa W IepCOHaJM30BaHe TyMOp UMyHOTepanuje. EkcnepruMeHTanHe MeToJe 3a Npeno3HaBame T-
he/smjckux enuTona cy BeoMa CKylle M BpeMeHCKH 3axTeBHe LITO je yCJOBUJIO NOTpeby 3a pasBojeM
padyyHapCKUX MeTO/ia 32 ’bUXOBY NIPeAUKLIU)Y.

CnenupuyHU HU/b paja:

Y pany he 6uTH H3J0)KEeHe GUOJIOIIKE OCHOBE KOje CTOje M3a NpeAMKLHUje eNuTOoINa, Kao U Iperyej
NpeAUKLIHOHUX MeToJAa U crenuPUYHUX NPeAUKLHUOHUX anaTa. CnenuduyHUu Iu/b paja je pa3Boj Beb
amJMKanyje koja he 06yxBaTUTH HEKOJIMKO NMOCTOjehuX, jaBHO JOCTyNHUX NMPEJUKLMOHUX a/1aTa, a Koje he
KopucHUK Mohu Ja mokpehe ca xe/beHMM mapameTpuMa. Kao ysas, Be6 amyMkanuja he KOpUCTUTH
NpUMapHYy CEKBEHIly IPOTEHHA a Kao K3Ja3 he, Ha 0CHOBY 0JjlabpaHoOr MPeAUKTOPa, IPUKA3UBATH KOjHU CY
JleJIOBU NMPOTENHA NPENO3HATH Kao eNUTONM U ca KOjUM CKOpoM. Y OKBUpY Beb amyvkauuje he Takobhe
O6UTH UMIUVIEMEHTHPAaH U HOBHM aJjaT 3a MeTalpeAMKLHMjy enuTona. Meranpegukrop he KopHUCTUTH
npeAuKLMje Bulle nocTojehyx asaTa U AOHOCUTH KOHAYHY OJIYKY Ha OCHOBY Pa3JIMYUTHX IJIACAuKUX
meMa (KoHceH3yca). buhe ypabeHa u ynopejHa aHasiM3a nepdopMaHCH CBUX aJjiaTa HaJ, nocTtojehum
eKCIepUMeHTaJHUM NoAarMa.
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1. opod. ap 'opnana ITasnosuh-Jlaxxetuh

2. Amnhenka 3eueBuh

KaTe,LLpa 32 pa4yyHaApCTBO M I/IH(]_)ODMaTI/lKV je carJyiaCHa Ca npeayjio’k€eHoM TeMOM.
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