
Βιοπληροφορική 

Εισαγωγή 



Ύλη Βιοπληροφορικής 



Προτεινόµενα συγγράµµατα 
•  Ελληνικά συγγράµµατα: 

–  Andreas D. Baxevanis & B.F. Francis Quellette. Βιοπληροφορική: Ένας 
πρακτικός οδηγός για την ανάλυση γονιδίων και πρωτεΐνών. 

–  Σοφία Κοσσίδα. Βιοπληροφορική - Δυνατότητες & Προοπτικές.  

 
•  Αγγλικά συγγράµµατα: 

–  Jin Xiong. Essential Bioinformatics. (Σύντοµο, περιεκτικό και απλά 
γραµµένο σύγγραµα). 

–  David W. Mount. Bioinformatics. Sequence and genome analysis. 
(Εκτενές και πολύ αναλυτικό σύγγραµα) 



Baxevanis & Quellette 

Κεφάλαια: 
•  3  B.Δ. Genbank. 
•  8 Στοίχιση ακολουθιών και αναζήτηση σε Β.Δ. 
•  9 Πολλαπλές στοιχίσεις. 
•  14 Φυλογένεση 



Essential bioinformatics 
•  Προτείνεται να διαβαστούν και κάποια κεφάλαια από το αγγλικό 
σύγγραµµα του Jin Xiong, και ειδικότερα τα κεφάλαια 1-6, 10,11. 



Βιοπληροφορική: τι είναι 
•  Η ανάπτυξη και χρήση τεχνικών και εργαλείων πληροφορικής/µαθηµατικών/

στατιστικής για την ανάλυση βιολογικών δεδοµένων (κυρίως µοριακής βιολογίας) 

•  Σήµερα γίνεται διάκριση µεταξύ της βιοπληροφορικής και της υπολογιστικής 
βιολογίας 

–  Βιοπληροφορική: Η ανάπτυξη µεθόδων και προγραµµάτων. 
–  Υπολογιστική Βιολογία:Η χρήση των παραπάνω µεθόδων και 
προγραµµάτων για την ανάλυση βιολογικών δεδοµένων. 

•  Συχνά συµβαίνουν και τα δύο ταυτόχρονα και τα σύνορα δεν είναι πάντα 
ευδιάκριτα 

•  Πολλές και συµπληρωµατικές µεταξύ τους ειδικότητες (από Βιολογία, Βιοχηµεία, 
χηµεία, χηµική µηχανική, µηχανική, υπολογιστές, µαθηµατικά, στατιστική κ.α.) 
συνεργάζονται σήµερα στο χώρο της βιοπληροφορικής 

 

Εισαγωγή 



Βιοπληροφορική: βασικοί τοµείς 
•  Βάσεις δεδοµένων (Databases) 

–  Οργάνωση, αποθήκευση, αναζήτηση των δεδοµένων. 
 

•  Ανάλυση ακολουθιών DNA, RNA, πρωτεϊνών. (Sequence analysis) 
–  Στοίχιση ακολουθιών:Σύγκριση των αντίστοιχων περιοχών, µεταξύ δύο ή περισσοτέρων 

ακολουθειών. 
–  Φυλογενετική ανάλυση: Οι εξελικτικές σχέσεις µεταξύ οµοειδών αντικειµένων (γονίδια, πρωτεΐνες, 

οργανισµοί). 

•  Γονιδιακή ρύθµιση/έκφραση (Gene expression) 
Ανάλυση δεδοµένων από µικροσυστοιχίες. 
 

•  Δοµή RNA/πρωτεϊνών (structural biology): 
 Πρόβλεψη δευτεροταγούς και τριτοταγούς δοµής. Ανάλυση πρωτεϊνικών επιφανειών που 
αλληλεπιδρούν µεταξύ τους. 

 
•  Εξόρυξη δεδοµένων από βιβλιογραφία (text mining). 

•  Βιολογικά δίκτυα/µονοπάτια, Βιολογία Συστηµάτων. 
 
•  Οντολογίες (Ontologies) 

Η χρήση ενός ελεγχόµενου λεξιλογίου (µε ιεραρχική δόµηση), για την περιγραφή των ιδιοτήτων και 
των λειτουργιών οµοειδών αντικειµένων (π.χ πρωτεϊνών). 

Εισαγωγή 



Ιστορική αναδροµή 

•  1965: Η πρώτη έκδοση του Atlas of protein sequence and structure (Margaret 
Dayhoff), πρόδροµος της βάσης δεδοµένων πρωτεϊνικών ακολουθιών PIR 
(protein information resource). 

–  Ακολουθούν και άλλες βάσεις δεδοµένων. 1986:Swissprot, Geneva 

•  1970: Αλγόριθµος Needleman-Wunsch για την σύγκριση ακολουθιών 
•  1990: Blast 

•  1990s: Αρχή του Human genome project, που ‘ολοκληρώθηκε’ το 2001. 
Κινητήριος δύναµη για την αλµατώδη ανάπτυξη της βιοπληροφορικής. 

Εισαγωγή 



Παρόν/µέλλον 
•  Μέχρι το 2000, βιοπληροφορική σήµαινε κυρίως ανάλυση ακολουθιών. 

•  Η γενωµική αποτέλεσε το ερέθισµα για την ανάπτυξη τεχνολογιών που κάνουν 
µετρήσεις ευρείας κλίµακας. 

•  Από το 2000 και µετά, η βιοπληροφορική καλείται επίσεις να διαχειριστεί και να 
αναλύσει µεγάλα και πολύπλοκα δεδοµένα από το χώρο της γενωµικής, της 
γονιδιακής έκφρασης, της πρωτεοµικής κ.α. 

•  Πλέον ο όρος ‘βιοπληροφορική’ είναι τόσο εξειδικευµένος/γενικός, όσο και ο 
όρος ‘µοριακή βιολογία’! 

•  Βρισκόµαστε σε µια µεταβατική περίοδο για τις βιολογικές επιστήµες, όπως η 
φυσική πριν πολλά χρόνια. Βέβαιη η εισδοχή περισσότερων µαθηµατικών, 
στατιστικής και πληροφορικής (προγραµµατισµός) µεσοπρόθεσµα στο 
πρόγραµµα σπουδών.  

Εισαγωγή 



Bioinformatics Market - Advanced 
Technologies, Global Forecast and 
Winning Imperatives (2009 - 2014) 

•  Απόσπασµα από: 
–  http://www.marketsandmarkets.com/Market-Reports/bioinformatics-39.html 

•  The market for bioinformatics platforms is growing at a significant pace with the 
increasing demand from U.S. and Europe.  

•  This trend is supported by the increasing demand for sequencing platforms with 
increasing life science research using techniques such as gene expression analysis, 
sequence analysis, and protein expression analysis. 

•  The global bioinformatics market is expected to reach $8.3 billion by 2014 at a high 
CAGR of 24.8% from 2009-2014. While knowledge management formed the largest 
submarket is 2009 at $1.3 billion, the bioinformatics platforms market is expected to 
have greatest market share in 2014 at an estimated $3.9 billion, due to rising demand 
from the U.S. and Europe. 

•  Συµβουλευτική (δουλειά από το σπίτι)?  



Χαµηλό κόστος γενωµικών τεχνολογιών θα 
οδηγήσει σε καθηµερινές εφαρµογές. 

•  Κόστος αλληλούχισης πέφτει διαρκώς. 
–  Illumina -> 1 lane: 19GBp, ~ €3000, 10 βακτηριακά γενώµατα. 

•  Τα δείγµατα αποστέλλονται σε κέντρα µε µεγάλες εγκαταστάσεις και 
χαµηλό κόστος λειτουργίας (οικονοµία κλίµακας). Η ανάλυση των 
δεδοµένων όµως δεν υπόκειται σε όρους οικονοµίας κλίµακας. 

•  Πλέον, ένα σηµαντικό µέρος του ολικού κόστους είναι η 
βιοπληροφορική ανάλυση. 

•  Μηχανήµατα αλληλούχισης ακριβά (Illumina ~ €600.000) - service 
φτηνό. 

•  Mισθός ακριβός (ίσως ένα νέο µοντέλο συµβουλευτικής?) 
•  Yπολογιστής φτηνός (€3-5.000), εφόσον πρόκειται για µικρά 
γονιδιώµατα (de novo assembly), ή για re-sequencing. 



Χαµηλό κόστος γενωµικών τεχνολογιών θα 
οδηγήσει σε καθηµερινές εφαρµογές  

•  Κόστος αλληλούχισης 
–  http://www.genome.gov/sequencingcosts/ 

•  Ο νόµος του Moore προβλέπει διπλασιασµό της υπολογιστικής ισχύς 
κάθε δύο χρόνια. 



Χαµηλό κόστος γενωµικών τεχνολογιών θα 
οδηγήσει σε καθηµερινές εφαρµογές  

•  Κόστος αλληλούχισης 
–  http://www.genome.gov/sequencingcosts/ 



Εφαρµογές 
 

‘Ελεγχος εξελικτικών υποθέσεων -  
 

Προέλευση -  
 

Επιδηµιολογία 



Έλεγχος εξελικτικών υποθέσεων 
Από που προήλθε ο ιός HIV; 

Ο τύπος HIV-1 εισήλθε 
στους ανθρώπους, ίσως 
περισσότερες από µια 
φορές, από τον χιµπατζή. 

Ο τύπος HIV-2 εισήλθε 
στους ανθρώπους, από τους 
sooty mangabees 

Πρωτοεµφανίστηκε 
µυστηριωδώς στις αρχές 
της δεκαετίας του 1980. 



Έλεγχος εξελικτικών υποθέσεων 
Από που προήλθε ο ιός HIV-1 subtype M; Προέλευση στην Κεντρική Αφρική. 

Όταν πρωτοεντοπίστηκε, αρκετοί ασθενείς στην Αµερική ήταν πρόσφατοι 
Αϊτινοί µετανάστες. 

Κάποιοι ισχυρίζονταν ότι πήγε από την Αµερική στην Αϊτή στα µέσα των 70s, 
λόγω σεξοτουρισµού. 

Από την Αϊτή στην Αµερική ή το αντίθετο; 

Ο Worobey χρησιµοποίησε ακολουθίες HIV από συντηρηµένα δείγµατα 
Αϊτινών ασθενών (1983) 

 

 



Επιδηµία χολέρας στην Αϊτή 2010 
• Μετά τον σεισµό στην Αϊτή (Ιανουαριος 2010), ξέσπασε επιδηµία χολέρας (Οκτώβριος 
2010). 
• Το βακτήριο Vibrio cholerae ελευθερώνει µια τοξίνη που προκαλεί έντονες διάρροιες 
και αφυδάτωση, έως και θάνατο, εντός ολίγων ωρών, αν δεν αντιµετωπιστεί! 
• Η µετάδοση γίνεται όταν τα κόπρανα ενός µολυσµένου ατόµου έρθουν σε επαφή µε 
πόσιµο νερό ή τροφή. 
• Τα άτοµα που δεν παράγουν αρκετό γαστρικό υγρό στο στοµάχι τους, ή τα άτοµα µε 
οµάδα αίµατος Ο είναι πιο ευάλωτα. 
• Το Vibrio cholerae υπάρχει σε υδάτινα περιβάλλοντα ανά την υφήλιο και εάν οι 
συνθήκες είναι ευνοϊκές, µπορεί να ξεσπάσει επιδηµία.  
• Η χολέρα είναι διαδεδοµένη στην Ασία. 
• Τα πρώτα κρούσµατα παρατηρήθηκαν σε κεντρικές περιοχές του νησιού, στην κοιλάδα  
Artibonite, µια εβδοµάδα µετά την έλευση Νεπαλέζων κυανόκρανων, κοντά στο 
στρατόπεδό τους. 
• Λύµµατα από το στρατόπεδο κατέληγαν σε γειτονικό ποταµό.   
• Οι κάτοικοι κατηγόρησαν τον ΟΗΕ ότι  

• οι κυανόκρανοι που ήρθαν να βοηθήσουν ευθύνονται για το ξέσπασµα της 
επιδηµίας. 
• ότι ο ΟΗΕ προσπάθησε να αποκρύψει το γεγονός και να µην αναλάβει τις ευθύνες 
του 

Ξέσπασαν ταραχές. 



Εφαρµογές 
 

Ανίχνευση οργανισµών 
- 

Μεταγενωµική 
 



Μεταγενωµική 
•  Παράλληλη ανίχνευση όλων των οργανισµών (µικροβιακών) που 
απαρτίζουν την υπό µελέτη οικολογική κοινότητα. 

•  Υπάρχει προοπτική να χρησιµοποιηθεί για περιβαλλοντικές µελέτες/
αναλύσεις/παρακολούθηση (σε βάση ρουτίνας), όταν το κόστος 
αλληλούχισης (ή µικροσυστοιχιών) µειωθεί περισσότερο. 

•  Πλεονέκτηµα: Δεν χρειάζεται να καλλιεργηθούν  
–  Κλινικά δείγµατα 
–  Περιβαλλοντικά δείγµατα 



Genome assembly 



In vitro  
διαγνωστικά τεστ  
που βασίζονται σε 
µικροσυστοιχίες 



FDA: In Vitro Diagnostic Multivariate 
Index Assays (IVDMIAs)  

•  FDA’s In Vitro Diagnostic Product Database 
•  http://www.accessdata.fda.gov/scripts/cdrh/cfdocs/cfivd/index.cfm 

•  http://www.ivdtechnology.com/article/exploring-fda-approved-ivdmias 

•  Some IVDMIAs are laboratory-developed tests (LDTs). LDTs are tests that are 
developed by a single clinical laboratory for use only in that laboratory. 

•  http://www.fda.gov/MedicalDevices/DeviceRegulationandGuidance/
GuidanceDocuments/ucm079148.htm 

•  IVDMIAs raise significant issues of safety and effectiveness. These types of tests are 
developed based on observed correlations between multivariate data and clinical 
outcome, such that the clinical validity of the claims is not transparent to patients, 
laboratorians, and clinicians who order these tests. Additionally, IVDMIAs frequently 
have a high risk intended use. FDA is concerned that patients are relying upon 
IVDMIAs with high risk intended uses to make critical healthcare decisions when FDA 
has not ensured that the IVDMIA has been clinically validated and the healthcare 
practitioners are unable to clinically validate the test themselves. Therefore, there is a 
need for FDA to regulate these devices to ensure that the IVDMIA is safe and 
effective for its intended use. 



Mammaprint - Tissue of origin 
•  http://www.ivdtechnology.com/article/exploring-fda-approved-ivdmias 
•  MammaPrint. 

The first IVDMIA, the MammaPrint system, made by Agendia Inc., is a 
qualitative IVD test service performed in a single lab outside the United States 
using a 70-gene expression profile of fresh frozen breast cancer tissue samples 
to assess a breast cancer patientﾕs risk for distant metastasis. FDA approved 
MammaPrint in February 2007 under de novo classification procedures.  

•  Tissue of Origin Test 
In July 2008, the Tissue of Origin Test, made by Pathwork Diagnostics, was 
cleared. This microarray RNA profiling test is to be used on clinical, formalin-
fixed, paraffin-embedded (FFPE) biopsy tissue to aid in the classification of the 
origin of the tumor tissue. In June 2010 a second clearance introduced a 
different specimen and specimen-preparation method, and the algorithm for 
analysis of the expression data to create a diagnostics report and interpretation.  
The test uses microarray technology by Affymetrix Inc. and advanced analytics 
to measure the gene-expression patterns of challenging tumors, including 
metastatic, poorly differentiated, and undifferentiated cancer. It is intended to 
measure the degree of similarity between the RNA expression patterns in a 
patient’s tumor tissue with the RNA expression patterns in a database of fifteen 
known tumor types. 



Εφαρµογές στην Τοξικολογία 



Εφαρµογές στην τοξικολογία/ 
τοξικογενωµική 

•  Μέτρηση της γονιδιακής έκφρασης µετά από έκθεση σε τοξικό 
παράγοντα µπορεί να δείξει τον µοριακό µηχανισµό δράσης του 
παράγοντα. 

•  Μπορεί να αποτελέσει µοναδική µοριακή υπογραφή του συγκεκριµένου 
τοξικού παράγοντα, για µελλοντική ανίχνευσή του. 

–  Οµαδοποίηση τοξικών παραγόντων µε κοινή δράση, µε βάση την οµοιότητα 
των µοριακών προφιλ τους 



Μοριακό προφίλ τοξικότητας 

•  Ηπατοκύτταρα αρουραίων εκτέθηκαν σε 15 γνωστές ηπατο-τοξίνες. 
•  Για την κάθε µία, δηµιουργήθηκε το µοριακό προφίλ γονιδιακής 
έκφρασης (ποιά γονίδια υπερ/υπο-εκφράστηκαν). 

•  Τοξίνες µε παρόµοιο µηχανισµό δράσης είχαν παρόµοια (όχι όµως 
ακριβώς ίδια) προφίλ γονιδιακής έκφρασης και οµαδοποιούνταν. 



Μοριακό προφίλ τοξικότητας 



Μοριακό προφίλ τοξικότητας 

Hierarchical cluster analysis showed a close association in gene expressional responses between aroclor 1254 and 3-
methylcholanthrene. 



Βάσεις Δεδοµένων 



Βάσεις Δεδοµένων: Εισαγωγή 
Χρησιµοποιούνται για:  

–  Oργάνωση 
–  Αποθήκευση 
–  Επεξεργασία 
–  Αναζήτηση/επαναπόκτηση 

 της βιολογικής πληροφορίας 
 
 
Κύρια είδη: 
 
Επίπεδης οργάνωσης (Flat-files:) Το ποιό απλό είδος. Ουσιαστικά είναι 

κατάλογοι   
 
 
Σχεσιακές βάσεις. Πιο περίπλοκες και πλέον πολύ διαδεδοµένες . Π.χ., 

SQL. Η πληροφορία οργανώνεται σε πίνακες που σχετίζονται µεταξύ 
τους. Έτσι αποφεύγεται η επανάληψη και συσσώρευση δεδοµένων 

 
Αντικειµενοστρεφείς βάσεις κ.α. 
 
Διακρίνονται κυρίως σε αρχειακές/πρωτεύοντες και δευτερεύοντες 
Στις αρχειακές γίνεται κατάθεση δεδοµένων ενώ στις δευτερεύοντες τα 

δεδοµένα είναι περαιτέρω επεξεργασµένα/σχολιασµένα/
αλληλοσυνδεδεµένα 

 

Βάσεις Δεδοµένων 



Ετήσιος κατάλογος Β.Δ. 
http://www.oxfordjournals.org/nar/database/a/ 

 
•  Κάθε Ιανουάριο στο Nucleic 

Acids Research (Special 
database issue) 

•  2010: 58 νέες και 73 
ανανεωµένες 

•  Σύνολο: 1230 

•  5% ετήσια ανάπτυξη 

•  Επίσης υπάρχει το 
περιοδικό Database: the 
journal of biological 
databases and curation 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων (ι) 
•  Αρχειακές ΒΔ για νουκλεοτιδικές αλληλουχίες: 

–  EMBL-BANK. European Nucleotide Archive (ENA), EBI. Hinxton, UK.  
–  GENBANK. NCBI, NIH. Bethesda, USA 
–  DNA databank of Japan (DDBJ). National institute of Genetics,.Mishima, 

JP  
 
•  Η ακολουθία κατατίθεται σε µία απο τις ΒΔ, η οποία έχει και την δυνατότητα να 

την αναθεωρήσει (µόνο αυτή, για αποτροπή ‘συγκρούσεων’) 

•  Και οι 3 ΒΔ ανήκουν στο International nucleotide sequence database collection 
(INSDC). Κάθε µέρα ανταλλάσουν δεδοµένα. Η ίδια ακολουθία Χ3. Νέα έκδοση 
ανά δίµινο. 

•  Από το 2009, το INSDC ξεκίνησε να καταχωρεί και αµορφοποίητα δεδοµένα 
από µεγάλης κλίµακας αλληλουχίσεις (Sequencing projects),  είτε αυτά 
προέρχονται από κλασσικές µεθόδους αλληλούχισης (Trace archive) (capillary 
sequencing), είτε από µεθόδους αλληλούχισης  2ης γενιάς (Read Archive) (454, 
Solexa, Solid, Helicos) 

 



EMBL bank help page 
http://www.ebi.ac.uk/embl/Documentation/User_manual/usrman.html 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων.  
EMBL format (i) 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων.  
EMBL format (ii) 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων.  
EMBL format (ii) 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων.  
FASTA format 







Βάσεις πρωτεϊνικών δεδοµένων 

•  Swissprot. 1987, Uni Geneva + SIB. Σχολιασµός των εγγραφών/
πρωτεϊνών από επιστήµονες. 

•  TrEMBL. 1996. SIB + EBI. Αυτόµατη µετάφραση των ακολουθιών που 
βρίσκονται στην EMBL. Δεδοµένα στην ίδια µορφή µε την Swissprot. 
Μπορεί να είναι υποθετικές ή ο σχολιασµός να µην είναι εκτενής, όπως 
στην Swissprot. 

•  PIR. 1984, USA 

•  UniProt. 2002. Ενώθηκαν οι παραπάνω βάσεις. 

•  UniMes: για µεταγενωµικά δεδοµένα, όπου δεν γνωρίζουµε από ποιά είδη 
προέρχονται οι ακολουθίες. 



Swissprot (ι) 
–  Από την εγγραφή του προηγούµενου παραδείγµατος, ακολουθήστε τον 
σύνδεσµο (link) προς την Β.Δ. UniprotKB/Swissprot, µε κωδικό εγγραφής 
P03372 

 





ΒΔ πρωτεϊνικών επικρατειών 
•  Πρωτεϊνική επικράτεια: Μια περιοχή της πρωτεΐνης µε συγκεκριµένη λειτουργία/

δοµή και καλά συντηρηµένη. 

•  Διάφορες βάσεις δεδοµένων, όπως: 
–  PROSITE 
–  Pfam 
–  PRINTS 
–  ProDom 
–  SMART 
–  TIGRFAMs 
–  PIR superfamily 
–  Superfamily 

•  Έχουν ενσωµατωθεί στο INTERPRO. 

•  Το INTERPRO περιέχει πρωτεϊνικές επικράτειες. Το πρόγραµµα 
INTERPROscan ανιχνεύει αυτές τις επικράτειες στις πρωτεΐνες.  





ΒΔ τρισδιάστατων δοµών  PDB 
•  Protein Data Bank (PDB) 

–  Πρωτεΐνες 
–  Νουκλεϊκά οξέα 
–  Σύµπλοκα των παραπάνω 

•  Μέθοδοι 
–  X-ray (~59000) 
–  NMR (~8500) 
–  Κρύο-ηλεκτρονική 

µικροσκοπία (~300) 

•  Οι παραπάνω µέθοδοι βρίσκουν 
τις συντεταγµένες (3D) των 
ατόµων του βιολογικού µορίου. 

•  Τα αρχεία µε τις συντεταγµένες 
διαβάζονται από ειδικά 
προγράµµατα (π.χ Rasmol) που 
απεικονίζουν τη δοµή στο χώρο 



Β.Δ. τρισδιάστατων δοµών 
•  CATH: κατηγοριοποιεί τις τρισδιάστατες δοµές των πρωτεϊνικών 
επικρατειών ιεραρχικά, σε 4 βασικά επίπεδα. 

•  Η κατηγοριοποίηση γίνεται µε ένα συνδυασµό αυτόµατων µεθόδων και 
ανθρώπινης κρίσης. 



Βάσεις τρισδιάστατων δοµών 



Μεταβολικά µονοπάτια 



KEGG pathways 
•  Kyoto encyclopedia of genes and genomes. 

•  2010: 374 µεταβολικά µονοπάτια. 



KEGG pathways 



Pubmed 
•  ΒΔ του NCBI. Ξεκίνησε τον Ιανουάριο του 1996. 
•  Καταχωρεί όλες τις δηµοσιευµένες εργασίες που προέρχονται από τον ευρύτερο 

χώρο της βιοϊατρικής 
•  ~20 εκατοµύρια εργασίες καταχωρηµένες (Ιούλιος 2010) 
•  Όταν µια εργασία γίνεται δεκτή από το περιοδικό, κατατίθεται και στην Pubmed 
•  H Pubmed δίνει ένα µοναδικό κωδικό εγγραφής (PMID) και λέξεις κλειδιά που 

χαρακτηρίζουν το περιεχόµενο της εργασίας (MeSH terms). 
•  Από το 2007, το NIH απαιτεί όποιες ερευνητικές εργασίες έχουν χρηµατοδοτηθεί 

από αυτό, τα αποτελέσµατά τους να γίνονται προσβάσιµα σε όλους, µέσω του 
Pubmed Central (εντός 12 µηνών από την ηµεροµηνία δηµοσίευσης). (~ 1 
εκατοµύριο εργασίες) 

Βάσεις Δεδοµένων 



Pubmed 
Βάσεις Δεδοµένων 



Pubmed 
Βάσεις Δεδοµένων 



Κατάλογος 
µε ΒΔ: 

Pathguide 
•  http://www.pathguide.org/ 



Bionumbers 



Textpresso 
•  Μηχανή αναζήτησης που ελέγχει ολόκληρο το κείµενο µιας εργασίας (full text). 



Clinical tests webpages 
•  http://labtestsonline.org/ 
•  Ποιά test για ποιές ασθένειες 

•  http://informeddna.com/index.php/ 
•  Informed Medical Decisions, Inc. is the only nationwide network 

of independent genetic counselors. 



Σηµερινή άσκηση 
•  Δείτε τον ετήσιο κατάλογο των Β.Δ. 
•  http://www.oxfordjournals.org/nar/database/a/ 

 
 



Σηµερινή άσκηση 

•  EMBL-bank 
•  Ακολουθείστε το link: 
•  http://www.ebi.ac.uk/embl/ 
•  X03635 : Estrogen receptor alpha, Human 
•  Αναζητήστε την εγγραφή του Estrogen receptor alpha, στον 
άνθρωπο, χρησιµοποιώντας το accession number του 
(X03635). 

•  Δείτε το Nucleotide Sequence του mRNA σε µορφή ENA και σε 
µορφή EMBL format. 

•  Στην µορφή ΕΝΑ, δείτε την ακολουθία ως FASTA format. 
 
 



Swissprot 
•  Από την εγγραφή του προηγούµενου παραδείγµατος, ακολουθήστε τον 
σύνδεσµο (link) προς την Β.Δ. UniprotKB/Swissprot, µε κωδικό εγγραφής 
P03372. 
–  Δείτε  

•  το όνοµα και τα συνώνυµα της ακολουθίας 
•  Την ταξινόµιση του οργανισµού. Η ταξινόµιση µπορεί επίσεις να 
βρεθεί και στην ιστοσελίδα του NCBI taxonomy 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

•  Λειτουργίες της πρωτεΐνης (και στο τµήµα των Ontologies) 
•  Την ακολουθία σε FASTA format 
•  Ακολουθείστε το σύνδεσµο (Hs.208124) προς την Β.Δ. Unigene και 
από εκεί δείτε το προφίλ γονιδιακής έκφρασης µέσω του link ‘EST 
profile’ 

•  Από την προηγούµενη ιστοσελίδα του Uniprot, ακολουθείστε το 
σύνδεσµο P03372 προς την Β.Δ. Intact (στο τµήµα protein-protein 
interaction databases) για να δείτε πόσες πρωτεϊνικές 
αλληλεπιδράσεις έχει το estrogen receptor alpha. 

 

Σηµερινή άσκηση 



PFAM 

•  Για την ακολουθία του Estrogen receptor alpha, από τη Uniprot 
ακολουθείστε τη σύνδεση για την Β.Δ. πρωτεϊνικών επικρατειών 
(domains) Pfam (graphical view).  

•  Δείτε την αρχιτεκτονική της πρωτεΐνης. 
•  Ποιά είναι τα βασικά domains;  
•  Δείτε λεπτοµερέστερα την εγγραφή για το Hormone receptor / 

ligand binding domain.  
•  Δείτε σε ποιά είδη έχει βρεθεί αυτή η επικράτεια (σύνδεσµος 

‘species’ στα αριστερά της ιστοσελίδας) (Tree). 

Σηµερινή άσκηση 



PDB 

•  Από την προηγούµενη ιστοσελίδα του Uniprot για την εγγραφή 
estrogen receptor alpha, στο τµήµα 3D structure databases, 
επιλέξτε RCSB PDB και ακολουθείστε το σύνδεσµο για την 
1Α52 (είναι ο κωδικός εγγραφής στην PDB). Είναι η κρυσταλλική 
δοµή της επικράτειας σε σύµπλεγµα µε την οιστραδιόλη. 

•  Στην δεξιά πλευρά της ιστοσελίδας µπορείτε να δείτε την 
τρισδιάστατη δοµή µέσω του συνδέσµου ‘view in Jmol’. 

Σηµερινή άσκηση 



KEGG 
•  Από την ιστοσελίδα του Uniprot για το Estrogen receptor alpha, 
ακολουθείστε το σύνδεσµο hsa:2099 προς τη Β.Δ. KEGG. 

• Δεξιά της νέας ιστοσελίδας (στο KEGG), ακολουθείστε το σύνδεσµο KEGG 
disease και στη συνέχεια το σύνδεσµο Η00026 για endometrial cancer. 
• Στη νέα ιστοσελίδα, στο τµήµα ‘markers’ δείτε ποιά γονίδια χρησιµοποιούνται ως 
µοριακοί δείκτες της ασθένειας. 
• Στα δεξιά της ιστοσελίδας ακολουθείστε το σύνδεσµο KEGG pathways, για να δείτε 
το µοριακό µονοπάτι του καρκίνου του ενδοµητρίου (link: hsa05213). 


