Cryaujcku nporpam: JIoktopcke cTynuje nHPOpPMaTUKE

Ha3us npeamera: P409 - buonndopmaruka

HacraBuuk: Muoapar JKuskosuh, Henag Mutuh u apyru nacraBauiu Karenpe 3a
padyHapcTBO U HHPOPMATUKY

Craryc npeamera: M300pHu

Bpoj ECIIE: 15

YcaoB: Hema npenycnosa.

b npeaqvera: CTuiiame 3Hamba 0 HAMPEIHUM MeTo1ama OnOUH(POPMATHKE U
MaTEeMAaTHYKUM METOJIaMa KOje ce MPUMEHBY]Y Y OBOj 00JIacTH.

Hcxon nmpenmera: Ocrioco0ibaBame CTY/ICHATA 32 JIaJbe YCABPIIABAKE H CAMOCTAIHU
HAYYHHU paj] y obsiactu 6nonHpopMaTuKe.

Canpoxaj npeamera: Veon y 6uonnpopmaruky. Ananusa JHK n PHK nusosa. [IpuHumny n MeToam
nopaBHaBama Hu30Ba. Hanaxxeme MoTtuBa. [Ipeasuhame crpykrype. PunoreHercka crabna. MareMaTnaku
arnapar Kao OCHOBA 3a aHAJIN3Y HM30Ba. VcTpakuBame nojaraka y OnonH(opMaTiny.
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4. zabpanu pagoBu

(HacTaBHHK MO>Ke M3a0paTu Apyry oArosapajyhy akTyelHy JUTEPaTypy)

Bp. yac. akt. nacrage: 10 | Teopujcka nacrasa: 4 ‘ Ipak. Hacrasa: - ‘ Jlad.sexbe: - ‘ CHP: 6

MeTtone u3Bohema HactaBe: OpoHTATHY, IPYIHU, UHIUBHUIYaIHU U IPAKTUYHU.

Onena 3Hamba (MakcuMaJian opoj moena je 100)

IIpexucnutHe o0aBe3e 1MmoeHa 3aBpIIHU MCTIAT MOeHa
AKTUBHOCT Y TOKY ITpeJaBarmba - MYCMEHH UCTIUT -
NpaKTUYHA HACTaBa - YCMEHU UCIIAT 60
KOJIOKBU]YM-HU - MUCMEHO-YCMEHHU UCIIUT -
CeMHUHap-u 40




