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Mihel, Josip; Šikić, Mile; Tomić, Sanja; Jeren Branko; Vlahoviček, Kristian
PSAIA - Protein Structure and Interaction Analyzer.  // BMC structural biology, 8 (2008), 21, 11 doi:10.1186/1472-6807-8-21 (međunarodna recenzija, članak, znanstveni)
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Approaches to metagenomic classification and assembly.  // Biomedical Engineering
Opatija, Hrvatska: Institute of Electrical and Electronics Engineers (IEEE), 2019. str. 367-375 doi:10.23919/mipro.2019.8756644 (predavanje, recenziran, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)
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Prag: Czech technical university in Prague, 2017. str. 118-125 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)
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Unsupervised Learning of Sequencing Read Types.  // Proceedings of the 2017 International Conference on Computational Biology and Bioinformatics
Newark (DE), Sjedinjene Američke Države, 2017. str. 12-17 doi:10.1145/3155077.3155080 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)
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TGTP-DB – a database for extracting genome, transcriptome and proteome data using taxonomy.  // Proceedings of the 39th International Convention Mipro 2016, Distributed Computing, Visualization and Biomedical Engineering /DC VIS / Biljanović, Petar (ur.).
Rijeka: Hrvatska udruga za informacijsku i komunikacijsku tehnologiju, elektroniku i mikroelektroniku - MIPRO, 2016. str. 472-476 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Vaser, Robert; Pavlović, Dario; Šikić, Mile
SWORD—a highly efficient protein database search.  // ECCB 2016: THE 15TH EUROPEAN CONFERENCE ON COMPUTATIONAL BIOLOGY
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Statistical Inference Framework for Source Detection of Contagion Processes on Arbitrary Network Structures.  // Proceedings of 2014 IEEE Eighth International Conference on Self-Adaptive and Self-Organizing Systems Workshops
London, Ujedinjeno Kraljevstvo, 2015. str. 78-83 (ostalo, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)
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Some new results on assessment of Q-gram filter efficiency.  // 9th International Symposium on Image and Signal Processing and Analysis (ISPA) 2015 . proceedings
Zagreb, Hrvatska: Institute of Electrical and Electronics Engineers (IEEE), 2015. str. 294-297. (https://www.bib.irb.hr:8443/791245) (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)
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Approaches to DNA de novo Assembly.  // Mipro 2013, Proceedings of the 36th International Convention
Opatija, Hrvatska, 2013. (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Sović, Ivan; Šikić, Mile; Skala, Karolj
Aspects of DNA Assembly Acceleration on Reconfigurable Platforms.  // PROCEEDINGS IT SYSTEMS 2013 / Žagar, Martin ; Knezović, Josip ; Mlinarić, Hrvoje ; Hofman Daniel, Kovač Mario (ur.).
Bol: Fakultet elektrotehnike i računarstva Sveučilišta u Zagrebu, 2013. str. 289-292 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Pavlović, Dario; Vaser, Robert; Korpar, Matija; Šikić, Mile
Protein database search optimization based on CUDA and MPI.  // The 36th international ICT convention MIPRO
Opatija, Hrvatska, 2013. (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Tomić, Sanja; Brkić, Hrvoje; Grabar Branilović, Marina; Tomić, Antonija; Branimir, Bertoša; Mile, Šikić
Proteini i nukleinske kiseline u vremenu i prostoru.  // Bioinformatics and biological physics: proceedings of the scientific meeting / Paar, Vladimir (ur.).
Zagreb: Hrvatska akademija znanosti i umjetnosti (HAZU), 2013. str. 149-157. (https://www.bib.irb.hr:8443/689340) (pozvano predavanje, domaća recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Šošić, Matija; Šikić, Mile
CUDA implementation of the algorithm for simulating the epidemic spreading over large networks.  // 35. međunarodni skup MIPRO
Opatija, Hrvatska, 2012.. (https://www.bib.irb.hr:8443/586501) (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Sović, Ivan; Antulov-Fantulin, Nino; Čanadi, Igor; Piškorec, Matija; Šikić, Mile
Parallel Protein Docking Tool.  // 33rd International Convention on Information and Communication Technology, Electronics and Microelectronics (MIPRO 2010) : Proceedings
Opatija, 2010. str. 1333-1338 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Stanke, Mladen; Šikić, Mile
Comparison of the RADIUS and Diameter Protocols.  // Information Technology Interfaces, 2008. ITI 2008. 30th International Conference on
Dubrovnik, 2008. str. 893-898 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Katić, Tihomir; Šikić, Mile; Šikić, Krešimir
Protecting and controlling Virtual LANs by Linux router-firewall.  // Proceedings of the 27th International Conference on Information Technology Interfaces / Lužar - Stiffler, Vesna ; Hljuz Dobrić, Vesna ; Dobrenić, Nataša (ur.).
Zagreb: Sveučilišni računski centar Sveučilišta u Zagrebu (Srce), 2005. str. 549-554. (https://www.bib.irb.hr:8443/197993) (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)

Šikić, Mile
Model naplate sadržaja i usluga u mobilnim paketskim mrežama.  // Computer in telecommunications
Zagreb, 2003. str. 68-73. (https://www.bib.irb.hr:8443/120407) (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), znanstveni)
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Šikić, Mile
Efikasno upravljanje e-mailom.  // E-biz 2004 / Mislav Polonijo (ur.).
Rijeka: Case Publishing, 2004. (predavanje, cjeloviti rad (in extenso), stručni)

Šikić, Mile
Sigurnost bežičnih LAN-ova.  // KOM 2003, Komunikacijske tehnologije i norme u informatici / Polonijo, Mislav (ur.).
Rijeka: CASE d.o.o., 2003. (predavanje, domaća recenzija, cjeloviti rad (in extenso), stručni)
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Vaser, Robert; Šikić, Mile
Yet another de novo genome assembler.  // 11th International Symposium on Image and Signal Processing and Analysis (ISPA 2019)
Dubrovnik, Hrvatska, 2019. str. 147-151 doi:10.1109/ISPA.2019.8868909 (predavanje, međunarodna recenzija, cjeloviti rad (in extenso), ostalo)

Šikić, Mile
Mobile content efficiency and business model.  // Major Cities of Europe IT User's Group, Zagreb 2003
Zagreb, Hrvatska, 2003. (pozvano predavanje, cjeloviti rad (in extenso), ostalo)
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Pavlinec, Željko; Vaser, Robert; Zupičić, Ivana Giovanna; Zrnčić, Snježana; Oraić, Dražen; Šikić, Mile
Whole genome comparison of Vibrio harveyi strains from the Mediterranean Sea.  // EAFP 20th International Conference on Diseases of Fish and Shellfish / Mladineo, Ivona (ur.).
Aberdeen (MD): EAFP, 2021. str. 64-64 (predavanje, sažetak, znanstveni)

Piškorec, Matija; Šmuc, Tomislav; Šikić, Mile
Differentiating between Exogenous and Endogenous Information Propagation in Social Networks.  // Second International Workshop on Data Science : Abstract Book
Zagreb, Hrvatska, 2017. str. 39-41 (poster, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Vaser, Robert; Šikić, Mile
Rala - Rapid layout module for de novo genome assembly.  // ISMB/ECCB 2017
Prag, Češka Republika, 2017. str. 1-1 (poster, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Vaser, Robert; Šikić, Mile
Ra – Rapid de novo genome assembler.  // ISMB/ECCB 2017
Prag, Češka Republika, 2017. str. 1-1 (poster, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Križanović, Krešimir; Sović, Ivan; Krpelnik, Ivan; Šikić, Mile
RNA Transcriptome Mapping with GraphMap.  // Bioinformatics Research and Applications 13th International Symposium, ISBRA 2017 / Cai, Zhipeng ; Daescu, Ovidiu ; Li, Min (ur.).
Honolulu (HI), Sjedinjene Američke Države: Springer, 2017. str. XXIX-XXX (predavanje, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Matija Piškorec, Nino Antulov-Fantulin, Iva Miholić, Tomislav Šmuc, Mile Šikić
Inference of influence in social networks.  // CompleNet'17 : Programme with Abstracts
Dubrovnik, Hrvatska, 2017. str. 93-93. (https://www.bib.irb.hr:8443/879987) (predavanje, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Novak, Andrej, Racz, Gabriela C.; Sedmak, Goran; Šikić, Mile
Continuum model of gene expression.  // Thirteenth International Seminar: Mathematical Models & Modeling in Laser Plasma Processes & Advanced Science Technologies
Petrovac na Moru, Crna Gora, 2015. str. 75-75 (predavanje, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Sović, Ivan; Skala, Karolj; Šikić, Mile
From Short to Long Reads: Benchmarking Assembly Tools.  // ISMB/ECCB 2013
Berlin, Njemačka, 2013. str. 1-1 (poster, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Šikić, Mile; Lančić, Alen; Antulov-Fantulin, Nino; Štefančić, Hrvoje
Epidemic centrality – identifying “superspreaders” in complex networks.  // Book of Abstracts ECCS'11 Vienna / Thurner, Stefan ; Szell, Michael (ur.).
Beč, 2011. str. 124-125 (poster, sažetak, znanstveni)

Dokmanić, Ivan; Šikić, Mile; Tomić, Sanja
Koreliranje oblika površine i hidrofobnosti proteina korištenjem razvoja u kugline funkcije.  // Book of abstracts, The 2nd Opatija Meeting on Computational Solutions in the Life Sciences / Babić, Darko ; Došlić, Nađa ; Smith, David ; Tomić, Sanja ; Vlahoviček, Kristian (ur.).
Zagreb: Institut Ruđer Bošković, 2007. str. 69-69 (poster, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)

Šikić, Mile; Jeren, Branko; Vlahoviček, Kristian
Prediction of protein-protein hetero interaction sites from local sequence information using Random Forest.  // Book of abstracts, The 2nd Opatija Meeting on Computational Solutions in the Life Sciences / Babić, Darko ; Došlić, Nađa ; Smith, David ; Tomić, Sanja, Vlahoviček, Kristian (ur.).
Opatija: Centre for Computational Solutions in the Life Sciences, IRB, 2007. str. 87-87 (poster, međunarodna recenzija, sažetak, znanstveni)
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Šikić, Mile
Asian Reference Genome Project.  // International Genome Graph Symposium 2022
Ascona, Švicarska, 2022. (pozvano predavanje, neobjavljeni rad, znanstveni)

Vrček, Lovro; Huang, Megan Hong Hui; Vaser, Robert; Šikić, Mile
Deep learning approach to determining the type of long reads.  // International Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology 2020
online; konferencija, 2020. (poster, međunarodna recenzija, neobjavljeni rad, ostalo)

Vrček, Lovro; Veličković, Petar; Šikić, Mile
A step towards neural genome assembly.  // NeurIPS 2020 Learning Meets Combinatorial Algorithms Workshop
online; konferencija, 2020.. (https://www.bib.irb.hr:8443/1109267) (poster, međunarodna recenzija, neobjavljeni rad, ostalo)

Josip Marić; Sylvain Riondet; Krešimir Križanović; Niranjan Nagarajan; Mile Šikić
Benchmarking metagenomic classification tools for long read sequencing data.  // 28th International Conference on Intelligent Systems for Molecular Biology (ISMB) 2020
online;, 2020. doi:10.7490/f1000research.1118120.1 (poster, međunarodna recenzija, pp prezentacija, znanstveni)

Marić, Josip; Križanović, Krešimir; Šikić, Mile
RNA Splice Aware Mapper.  // 4rd International Workshop on Data Science (IWDS 2019)
Zagreb, Hrvatska, 2019. str. 72-74 (poster, recenziran, prošireni sažetak, znanstveni)

Miculinić, Neven; Ratković, Marko; Šikić, Mile
MinCall | MinION end2end convolutional deep learning basecaller.  // 2nd International workshop on deep learning for precision medicine, ECML-PKDD 2017
Skopje, Sjeverna Makedonija, 2017. str. 1-8 (predavanje, međunarodna recenzija, ostalo, znanstveni)

Šebrek, Tomislav; Tomljanović, Jan; Krapac, Josip; Šikić, Mile
Read classification using semi-supervised deep learning.  // 2nd International workshop on deep learning for precision medicine, ECML-PKDD 2017
Skopje, Sjeverna Makedonija, 2017. str. 1-8 (predavanje, međunarodna recenzija, neobjavljeni rad, znanstveni)

Vaser, Robert; Sović, Ivan; Nagarajan, Niranjan; Šikić, Mile
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