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Προτεινόμενα συγγράμματα 
για Βιοπληροφορική

• 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)

– 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.

• ∆ομή 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



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.



Επιδημία χολέρας στην Αϊτή 2010Επιδημία χολέρας στην Αϊτή 2010

•Αλληλούχιση του γονιδιώματος:
•2 κλινικών στελεχών από την τωρινή επιδημία στην Αϊτή.
•1 κλινικό στέλεχος από την  επιδημία του 1991 στη Νότια Αμερική.
•2 στέλεχη που απομονώθηκαν στη Νότια Ασία το 2002 και 2008.

•Επίσης χρησιμοποιήθηκαν οι μερικές αλληλουχίες από 23 άλλα στελέχη ανά την 
υφήλιο (τα τελευταία 98 χρόνια).
•1588 συντηρημένα ορθόλογα γονίδια χρησιμοποιήθηκαν από το κάθε στέλεχος, 
για να γίνει το φυλογενετικό δένδρο.



Επιδημία χολέρας στην Αϊτή 2010



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: ∆εν χρειάζεται να καλλιεργηθούν 
– Κλινικά δείγματα
– Περιβαλλοντικά δείγματα



Genome assembly



Metagenomics
• Environmental Protection Agency (EPA)
• The Clean Water Act: Fecal Source Identification.
• Απόσπασμα από Microbial Source tracking guide Document (Ιούνιος 2005).
• “The Clean Water Act establishes that the states must adopt water quality standards that are compatible with 

pollution control programs to reduce pollutant discharges into waterways. In many cases the standards have been met 
by the significant reduction of loads from point sources under the National Pollutant Discharge Elimination System 
(NPDES). Point sources are defined as “any discernable, confined and discrete convey- ance, including but not 
limited to any pipe, ditch or concentrated animal feeding operation from which pollutants are or may be discharged”. 
However, more than 30 years after the Clean Water Act was implemented, a significant fraction of the U.S. rivers, 
lakes, and estuaries continue to be classified as failing to meet their designated uses due to the high levels of fecal 
bacteria (USEPA, 2000b). As a consequence, protection from fecal microbial 
contamination is one of the most important and difficult challenges facing 
environmental scientists trying to safeguard waters used for:
– recreation (primary and secondary contact),
– public water supplies,
– propagation of fish and shellfish.

• Fecally contaminated waters not only harbor pathogens and pose potential high risks to human 
health, but they also result in significant economic loss due to closure of shellfish harvesting areas 
and recreational beaches.”



Phylochip
• Affymetrix
• Μικροσυστοιχία που βασίζεται στον υβριδισμό κομματιών 

DNA (από το περιβαλλοντικό δείγμα-μίγμα) πάνω σε 
καθηλωμένα (στο chip) probes.

– Probes βασίζονται σε RNA γονίδια.
• RNA γονίδια αποτελούνται από βαθιά συντηρημένες και 

από λίγο συντηρημένες περιοχές. Στον σχεδιασμό του 
chip, επιλέγουμε την περιοχή ανάλογα με το βαθμό 
διαχωρισμού που επιθυμούμε

– Βαθιά συντηρημένες περιοχές για διαχωρισμό 
μεταξύ εξελικτικά απομακρυσμένων οργανισμών.

– Υψηλά μεταβλητές περιοχές για διαχωρισμό μεταξύ 
εξελικτικά κοντινών συγγενικών οργανισμών (π.χ. 
Στελέχη ενός μικροβίου)  



Phylochip
Fig. 1. Applied multiple probe 
concept. 16S rRNA-based 
phylogenetic consensus tree 
of all recognized sulfate-
reducing bacteria of the 
orders "Desulfobacterales" 
and "Syntrophobacterales" 
showing examplarily the 
hierarchical and parallel 
specificity of oligonucleotide 
probes.



Phylochip



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/GuidanceDocume
nts/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



Μοριακό προφίλ τοξικότητας

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



Environmental Protection 
Agency (EPA)

• http://www.epa.gov/osa/spc/pdfs/genomics.pdf

• Genomics methodologies are expected to provide valuable insights for evaluating how 
environmental stressors affect cellular/tissue functions and bow changes in gene expression may 
relate to adverse effects. 

• However, the relationships between changes in gene expression and adverse effects are unclear at 
this time and may likely be difficult to elucidate. 

• Nonetheless, EPA believes that some of these changes may prove to be predictive of subsequent 
adverse effects. Changes in gene expression can be informative when a weight-of-evidence approach 
for human and ecological health assessments is performed, particularly when used to explore the 
possible link between exposure. mechanism(s) of action, and adverse effects. In addition, genomics 
information may be useful to EPA in setting priorities, in ranking of chemicals for further testing, and 
in supporting possible regulatory actions. While genomics data may be considered in decision-
making at this time, these data alone are insufficient as a basis for decisions. For assessment 
purposes, EPA will consider genomics information on a case-by-case basis.  Before such 
information can be accepted and used, agency review will be needed to determine adequacy 
regarding the quality, representativeness, and reproducibility of the data. 



Βάσεις ∆εδομένων



Βάσεις ∆εδομένων: 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.

∆ιακρίνονται κυρίως σε αρχειακές/πρωτεύοντες και δευτερεύοντες
Στις αρχειακές γίνεται κατάθεση δεδομένων ενώ στις δευτερεύοντες τα 

δεδομένα είναι περαιτέρω 
επεξεργασμένα/σχολιασμένα/αλληλοσυνδεδεμένα

Βάσεις ∆εδομένων



Ετήσιος κατάλογος Β∆
• 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 ∆εδομένων



Κατάλογος 
με Β∆: 

Pathguide

• http://www.pathguide.org/



Bionumbers



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδομένων (ι)

• Αρχειακές Β∆ 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 Β∆, η οποία έχει και τη δυνατότητα να 
την αναθεωρήσει (μόνο αυτή, για αποτροπή ‘συγκρούσεων’)

• Και οι 3 Β∆ 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)

Βάσεις ∆εδομένων



Βάσεις νουκλεοτιδικών  δεδομένων (ιι)

Πάνω από 100 ∆ις βάσεις στο INSDC. Σύντομα αναμένεται πληθώρα προσωπικών γενωμάτων. 

Εγείρονται προβληματισμοί για την αποθήκευση όλων αυτών των δεδομένων! 

Βάσεις ∆εδομένων



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδομένων. 
EMBL format

Βάσεις ∆εδομένων



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδομένων. 
EMBL format

Βάσεις ∆εδομένων



Βάσεις νουκλεοτιδικών δεδομένων. 
FASTA format

Βάσεις ∆εδομένων



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. ∆εδομένα 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.

Βάσεις ∆εδομένων



Swissprot (ι)
Βάσεις ∆εδομένων



Swissprot (ι)
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Swissprot (ιι)
Βάσεις ∆εδομένων



Swissprot (ιιι)
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Swissprot-statistics
Βάσεις ∆εδομένων



Β∆ γονιδιακής έκφρασης

• ArrayExpress. EBI, UK. ∆έχεται δεδομένα από το 
2002

• Gene expression omnibus (GEO). NCBI, USA.
• Κάθε εβδομάδα το ArrayExpress ενσωματώνει 

δεδομένα από το GEO.
• Unigene (Expressed sequence tags)

• Αν τα δεδομένα προέρχονται από μικροσυστοιχίες, 
τότε κατατίθενται με τη μορφή MIAME (minimum 
information about a microarray experiment).

• Αν τα δεδομένα προέρχονται από τεχνολογία 
αλληλούχισης, τότε κατατίθενται με τη μορφή 
MINSEQE (minimum information about a high-
throughput sequencing experiment).

Βάσεις ∆εδομένων



Β∆ πρωτεομικής
Βάσεις ∆εδομένων



Β∆ τρισδιάστατων δομών

• 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 την δομή στο χώρο

Βάσεις ∆εδομένων



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 ∆εδομένων



Βάσεις τρισδιάστατων δομών

Βάσεις ∆εδομένων



Pubmed
• Β∆ 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 ∆εδομένων



Pubmed
Βάσεις ∆εδομένων



Pubmed
Βάσεις ∆εδομένων



Pubmed
Βάσεις ∆εδομένων



Β∆ πρωτεϊνικών επικρατειών
• Πρωτεϊνική επικράτεια: Μια περιοχή της πρωτεΐνης με συγκεκριμένη 

λειτουργία/δομή και καλά συντηρημένη.
• ∆ιάφορες 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 ∆εδομένων



INTERPRO
Βάσεις ∆εδομένων



NCBI/Entrez
Βάσεις ∆εδομένων



ΕΒΙ

Βάσεις ∆εδομένων



EBI: Μηχανή αναζήτησης EB-eye
Βάσεις ∆εδομένων



Πρωτεϊνικές αλληλεπιδράσεις
Βάσεις ∆εδομένων



Πρωτεϊνικές αλληλεπιδράσεις

Tab delimited format

Βάσεις ∆εδομένων



Μεταβολικά μονοπάτια

Βάσεις ∆εδομένων



KEGG pathways

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

Βάσεις ∆εδομένων



KEGG pathways
Βάσεις ∆εδομένων



Β.∆. που εξειδικεύονται στα ανθρώπινα γονίδια 
& ασθένειες.



ENSEMBL
Είναι από τις πιο σημαντικές Β.∆. για γονιδιώματα (http://www.ensembl.org/). 
Ενσωματώνει πληροφορίες:
• Γενικές (περιγραφή του γονιδίου)
• ∆ομή του γονιδίου (Εξόνια/Ιντρόνια)
• Αντίστοιχα μετάγραφα και πρωτεΐνες
• Εξελικτικά δεδομένα από την σύγκριση με άλλα είδη (ορθόλογα/παράλογα)
• Σχετιζόμενους φαινότυπους και πολυμορφισμούς/μεταλλάξεις
• Συνδέσεις σε άλλες πιο εξειδικευμένες Β.∆

Επιπλέον, η ENSEMBL έχει ένα υπολογιστικό εργαλείο, το BioMart, με το οποίο κάποιος 
χρήστης μπορεί να υποβάλλει στη Β.∆. μια επερώτηση, π.χ. μια λίστα με γονίδια και να 
ζητήσει μια σειρά από διαφορετικές και πολύ συγκεκριμένες πληροφορίες για αυτή την 
λίστα, π.χ. ακολουθίες, πολυμορφισμούς, και όχι όλα τα υπόλοιπα, αντί να κάνει 
αναζήτηση για κάθε ένα γονίδιο ξεχωριστά.

Βάσεις ∆εδομένων



ENSEMBL
Βάσεις ∆εδομένων



NCBI GENE
Είναι Β.∆. του NCBI που περιέχει πληροφορίες για γονίδια,
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene) όπως:
• Γενικά χαρακτηριστικά (επίσημη ονομασία γονιδίου, συνώνυμα, περιληπτική 
περιγραφή).
• Γονιδιωματικές πληροφορίες.
• Σχετική Βιβλιογραφία.
• Φαινότυποι που σχετίζονται με το γονίδιο αυτό.
• Πολυμορφισμοί του γονιδίου.
• Μοριακά μονοπάτια στα οποία συμμετέχει το γονίδιο.
• Αλληλεπιδράσεις της πρωτεΐνης του.
κ.α.

Βάσεις ∆εδομένων



NCBI MedGen
Είναι Β.∆. του NCBI που περιέχει πληροφορίες για ανθρώπινες ασθένειες και φαινότυπους 
που έχουν γενετικό υπόβαθρο
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/medgen).
Παρόμοια δεδομένα έχει επίσης και μία άλλη πολύ δημοφιλής Β.∆. η OMIM (Online 
Mendelian Inheritance in Man) (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/omim).
Η MedGen περιέχει πληροφορίες όπως:
• Γενικά χαρακτηριστικά (συνώνυμα, τρόπος κληρονόμισης)
• τα γονίδια που εμπλέκονται στην ασθένεια
• τα χαρακτηριστικά της ασθένειας
• Πληροφορίες από άλλες Β.∆. όπως η OMIM
• Κλινικά χαρακτηριστικά
• Κλινικές μελέτες
• ∆ιάγνωση
• Θεραπεία
• Πρόγνωση
κ.α.

Βάσεις ∆εδομένων



NCBI Genetic Testing 
Registry

Είναι Β.∆. του NCBI που περιέχει πληροφορίες για τα γενετικά τεστ που είναι διαθέσιμα σε 
διάφορα εργαστήρια για μια συγκεκριμένη πάθηση/ασθένεια με γενετικό υπόβαθρο 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gtr/) 
Περιέχει πληροφορίες όπως:
• Γενικά χαρακτηριστικά της ασθένειας
• ∆ιαθέσιμα γενετικά τεστ
• Ποιά γονίδια εμπλέκονται
• Άλλες σχετιζόμενες παθήσεις
• Κλινικά χαρακτηριστικά

Βάσεις ∆εδομένων



NCBI Genetic Testing 
Registry
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