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Προτεινόµενα συγγράµµατα 
•  Ελληνικά συγγράµµατα: 

–  Jonathan Pevsner. Βιοπληροφορική και λειτουργική γονιδιωµατική 
–  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) 

–  Translational bioinformatics. Open access book. 
–  http://www.ploscollections.org/article/browseIssue.action?issue=info:doi/

10.1371/issue.pcol.v03.i11 



Βιοπληροφορική 

Εισαγωγή 



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/οµόλογων περιοχών, µεταξύ δύο ή 
περισσοτέρων ακολουθιών. 

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

•  Γονιδιακή ρύθµιση/έκφραση (Gene expression) 
Ανάλυση δεδοµένων από µικροσυστοιχίες, RNA-seq. 
 

•  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 (FBA, MCA). 
 
•  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 Bιοπληροφορικής. 

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 



Χαµηλό κόστος γενωµικών τεχνολογιών θα 
οδηγήσει σε καθηµερινές εφαρµογές  

•  Κόστος αλληλούχισης 
–  https://www.genome.gov/about-genomics/fact-sheets/DNA-

Sequencing-Costs-Data 
–  Ο νόµος του Moore προβλέπει διπλασιασµό της υπολογιστικής ισχύς 
κάθε δύο χρόνια. 



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 ΒΔ 
•  Κάθε Ιανουάριο στο Nucleic Acids Research (Special database issue) 
•  2024: 1959 databases 
•  http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c/ 

Βάσεις Δεδοµένων 



Bionumbers 
https://bionumbers.hms.harvard.edu/ 



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 από τις ΒΔ, η οποία έχει και τη 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. 

Βάσεις Δεδοµένων 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων.  
EMBL format 

Βάσεις Δεδοµένων 



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδοµένων.  
FASTA format 

Βάσεις Δεδοµένων 



Sequence Read Archive SRA - Bioproject 

ΒΔ όπου κατατίθενται 
τα δεδοµένα 
αλληλούχισης 
γονιδιωµάτων (raw 
sequence reads), είτε 
Whole genome 
sequencing (WGS) 
είτε RNA-Seq. 
Τα δεδοµένα είναι 
οργανωµένα ανά 
Bioproject & 
Biosample 

 

Βάσεις Δεδοµένων 



Sequence Read Archive SRA - Biosample 
Βάσεις Δεδοµένων 



Sequence Read Archive SRA –  
SRA experiment 

Βάσεις Δεδοµένων 

Περιέχει πληροφορίες για την αλληλούχιση του συγκεκριµένου δείγµατος 



Sequence Read Archive SRA –  
SRA run SRR 

Βάσεις Δεδοµένων 

 Από εδώ µπορούµε να αποκτήσουµε τα fasta/fastq δεδοµένα 



Sequence Read Archive SRA –  
SRR 

Βάσεις Δεδοµένων 

 Από το Analysis tab, µέσω του Krona view µπορούµε να δούµε σε ποιές ταξινοµικές 
οµάδες ανήκουν οι ακολουθίες (αν π.χ. Έχουµε επιµόλυνση από άλλο είδος). 



Βάσεις πρωτεϊνικών δεδοµένων 

•  Swissprot. 1987, Uni Geneva + SIB. Σχολιασµός των δεδοµένων 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. 

Βάσεις Δεδοµένων 



Swissprot (ι) 
Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.uniprot.org/uniprotkb/P03372/entry 



Swissprot (ιι) 
Βάσεις Δεδοµένων 



Swissprot (ιιι) 
Βάσεις Δεδοµένων 



Swissprot 
Βάσεις Δεδοµένων 



Swissprot 
Βάσεις Δεδοµένων 



Uniprot 
Βάσεις Δεδοµένων 



European Nucleotide Archive (ENA) 
Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/X03635 



ΒΔ Γονιδιακής έκφρασης 
Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/ 



ΒΔ τρισδιάστατων δοµών 

•  Protein Data Bank (PDB) 
–  Πρωτεΐνες 
–  Νουκλεϊκά οξέα 
–  Σύµπλοκα των παραπάνω 

•  Μέθοδοι 
–  X-ray 
–  NMR 
–  Κρύο-ηλεκτρονική µικροσκοπία  
 
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 την δοµή στο χώρο 

Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.rcsb.org/ 



Βάσεις 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 Δεδοµένων 



Βάσεις τρισδιάστατων δοµών 
Βάσεις Δεδοµένων 



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

χώρο της βιοϊατρικής 
•  ~36 εκατοµύρια εργασίες καταχωρηµένες (2024) 
•  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 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/ 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/ 



Pubmed 
Βάσεις Δεδοµένων 



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.  

Βάσεις Δεδοµένων 



INTERPRO 
Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.ebi.ac.uk/interpro/protein/UniProt/P03372/ 



NCBI/Entrez 
Βάσεις Δεδοµένων 



Μεταβολικά µονοπάτια KEGG 

Βάσεις Δεδοµένων 



KEGG pathways 

•  Kyoto encyclopedia of genes and genomes 
•  2010: 374 µεταβολικά µονοπάτια  

Βάσεις Δεδοµένων 



Βάσεις Δεδοµένων 



Βάσεις Δεδοµένων 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.genome.jp/pathway/map00190 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.genome.jp/pathway/map00190 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.genome.jp/entry/hsa:2099 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.genome.jp/entry/H00031 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.genome.jp/entry/H00031 



Βάσεις Δεδοµένων 

https://www.genome.jp/pathway/hsa05224+H00031 



KEGG pathways 
Βάσεις Δεδοµένων 



OMIM 
https://www.omim.org/entry/114480 



https://www.proteinatlas.org/ 



https://www.proteinatlas.org/ENSG00000091831-ESR1 







Καµπύλη επιβίωσης Kaplan Meier 


