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Η ζωή βασίζεται σε 3 σημαντικά μόρια

 DNA
Περιέχει όλες τις γενετικές πληροφορίες που καθορίζουν
τη βιολογική ανάπτυξη όλων των κυτταρικών μορφών
ζωής

 RNA
παίζει βασικό ρόλο στη διαδικασία της μετάφρασης του
DNA σε πρωτεϊνικά προϊόντα

 Πρωτεΐνες
παίζουν σημαντικό ρόλο σε όλες τις βιολογικές διεργασίες



Που βρίσκεται το DNA;

Κύτταρο



DNA (δεοξυριβονουκλεϊκό οξύ)

 Νουκλεϊκό οξύ (πολυμερές) που αποτελείται
από μεγάλο αριθμό δεοξυριβονουκλεοτιδίων

 Το καθένα περιέχει μια βάση, ένα σάκχαρο και
μια φωσφορική ομάδα

 Σχηματίζει διπλή ελικοειδή αλυσίδα

 Οι βάσεις του DNA μεταφέρουν τη γενετική
πληροφορία (γονιδίωμα) ενώ το σάκχαρο και η
φωσφορική ομάδα έχουν δομικό ρόλο
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Η δομή του DNA

 Αποτελείται από 2 πολυνουκλεοτιδικές αλυσίδες σε διπλή
έλικα που διατάσσονται αντιπαράλληλα

 Κάθε αλυσίδα αποτελείται από 4 είδη νουκλεοτιδίων
(A=αδενίνη, T=θυμίνη, C=κυτοσίνη, G=γουανίνη)

 Τα νουκλεοτίδια αποτελούνται από μια πεντόζη με την οποία
συνδέονται μία ή περισσότερες φωσφορικές ομάδες και μια
αζωτούχο βάση

 Στην περίπτωση του DNA η πεντόζη είναι η δεοξυριβόζη
(δεοξυριβονουκλεϊκό οξύ)

 Δεσμοί υδρογόνου σχηματίζονται μόνο μεταξύ των βάσεων
αδενίνης-θυμίνης (A-T) και γουανίνης-κυτοσίνης (G-C)

 Κάθε κλώνος DNA περιέχει μια αλληλουχία νουκλεοτιδίων που
είναι ακριβώς συμπληρωματική (complementary) προς την
αλληλουχία των νουκλεοτιδίων του άλλου κλώνου



οι βάσεις που συναντώνται στα νουκλεϊκά οξέα



 Ανεξάρτητα από τον αριθμό των νουκλεοτιδίων από τα
οποία αποτελείται η πολυνουκλεοτιδική αλυσίδα, το
πρώτο της νουκλεοτίδιο έχει πάντα μια ελεύθερη
φωσφορική ομάδα συνδεδεμένη στον 5’ άνθρακα της
πεντόζης του και το τελευταίο νουκλεοτίδιό της έχει
ελεύθερο το υδροξύλιο του 3’ άνθρακα της πεντόζης του.
Όταν επιμηκύνεται μια αλυσίδα DNA ή RNA αυξάνεται
πάντα με κατεύθυνση 5’ προς 3’ δηλαδή δημιουργείται
πάντα ένα καινούργιο 3’ άκρο. Για το λόγο αυτό
αναφέρεται ότι ο προσανατολισμός της
πολυνουκλεοτιδικής αλυσίδας είναι 5΄ προς 3’





Διαφορές του RNA από το DNA

 τα νουκλεοτίδια του είναι ριβονουκλεοτίδια, δηλαδή 
περιέχουν το σάκχαρο ριβόζη (απ’ όπου και η ονομασία 
ριβονουκλεϊνικό οξύ) αντί του σακχάρου δεοξυριβόζη 

 όπως και το DNA, περιέχει τις βάσεις αδενίνη (Α), γουανίνη 
(G) και κυτοσίνη (C), αλλά αντί για θυμίνη (Τ) περιέχει 
ουρακίλη (U). Η U, όπως και η Τ, ζευγαρώνει (με δεσμούς 
υδρογόνου) με την Α

 To DNA πάντοτε βρίσκεται στα κύτταρα υπό μορφή 
δίκλωνης έλικας, ενώ τo RNA είναι μονόκλωνο



Το Κεντρικό Δόγμα της Μοριακής Βιολογίας



DNA-RNA-πρωτεΐνη – Διάγραμμα της ροής 
πληροφορίας στο κύτταρο



Ο γενετικός κώδικας

 Με τη μεταγραφή, οι πληροφορίες που βρίσκονται στα γονίδια 
μεταφέρονται στο mRNA με βάση τη συμπληρωματικότητα των 
νουκλεοτιδικών βάσεων. Η αλληλουχία των βάσεων του mRNA
καθορίζει την αλληλουχία των αμινοξέων στις πρωτεΐνες με βάση 
ένα κώδικα αντιστοίχισης νουκλεοτιδίων RNA με αμινοξέα 
πρωτεϊνών ο οποίος ονομάζεται γενετικός κώδικας. Γι΄ αυτό η 
πρωτεϊνοσύνθεση είναι πραγματικά μια διαδικασία 
«μετάφρασης» από τη γλώσσα των βάσεων στη γλώσσα των 
αμινοξέων.

 Επειδή ο αριθμός των διαφορετικών αμινοξέων που συγκροτούν 
τις πρωτεΐνες είναι είκοσι και αντίστοιχα ο αριθμός των 
διαφορετικών νουκλεοτιδίων που σχηματίζουν το RNA είναι 
τέσσερα, θεωρήθηκε πιθανόν ότι τρία νουκλεοτίδια αντιστοιχούν 
σε ένα αμινοξύ και γι’ αυτό ο γενετικός κώδικας ονομάστηκε 
κώδικας τριπλέτας. Ο κώδικας τριπλέτας είναι φυσική συνέπεια 
του γεγονότος ότι τέσσερα νουκλεοτίδια, αν συνδυαστούν ανά 
ένα (41=4) ή ανά δύο (42=16), δε δίνουν αρκετούς συνδυασμούς 
για να κωδικοποιηθούν τα είκοσι αμινοξέα. Αν όμως 
συνδυαστούν ανά τρία (43=64), οι συνδυασμοί είναι παραπάνω 
από αρκετοί. 



 Κάθε ομάδα τριών διαδοχικών νουκλεοτιδίων του RNA αποκαλείται
κωδικόνιο (codon) και κάθε κωδικόνιο καθορίζει ένα αμινοξύ

 Οι κανόνες με τους οποίους η αλληλουχία των νουκλεοτιδίων ενός
γονιδίου, μέσω του mRNA, μεταφράζεται στην αλληλουχία των
αμινοξέων μιας πρωτεΐνης συλλογικά αναφέρονται ως γενετικός
κώδικας (genetic code)



Τα βασικά χαρακτηριστικά του γενετικού 
κώδικα είναι:

 Ο γενετικός κώδικας είναι κώδικας τριπλέτας, δηλαδή μια τριάδα
νουκλεοτιδίων του mRNA, το κωδικόνιο, κωδικοποιεί ένα αμινοξύ.

 Ο γενετικός κώδικας είναι συνεχής, δηλαδή το mRNA διαβάζεται συνεχώς
ανά τρία νουκλεοτίδια χωρίς να παραλείπεται κάποιο νουκλεοτίδιο.

 Ο γενετικός κώδικας είναι μη επικαλυπτόμενος, δηλαδή κάθε
νουκλεοτίδιο ανήκει σε ένα μόνο κωδικόνιο.

 Ο γενετικός κώδικας είναι σχεδόν καθολικός (παγκόσμιος). Όλοι οι
οργανισμοί έχουν τον ίδιο γενετικό κώδικα. Αυτό πρακτικά σημαίνει ότι το
mRNA από οποιονδήποτε οργανισμό μπορεί να μεταφραστεί σε
εκχυλίσματα φυτικών, ζωικών ή βακτηριακών κυττάρων in vitro και να
παράγει την ίδια πρωτεΐνη.

 Ο γενετικός κώδικας είναι εκφυλισμένος. Με εξαίρεση δύο αμινοξέα
(μεθειονίνη και τρυπτοφάνη) τα υπόλοιπα 18 κωδικοποιούνται από δύο
μέχρι και έξι διαφορετικά κωδικόνια. Τα κωδικόνια που κωδικοποιούν το
ίδιο αμινοξύ ονομάζονται συνώνυμα.

 Ο γενετικός κώδικας έχει κωδικόνια έναρξης και κωδικόνια λήξης. Το
κωδικόνιο έναρξης σε όλους τους οργανισμούς είναι το AUG και
κωδικοποιεί το αμινοξύ μεθειονίνη. Υπάρχουν τρία κωδικόνια λήξης, τα
UAG, UGA και UAA. Η παρουσία των κωδικονίων αυτών στο μόριο του
mRNA οδηγεί στον τερματισμό της σύνθεσης της πολυπεπτιδικής
αλυσίδας.



 Είναι μεγάλα σύνθετα βιομόρια
 Αποτελούνται από αμινοξέα τα οποία ενώνονται

μεταξύ τους με πεπτιδικούς δεσμούς
 Όλες οι πρωτεΐνες περιέχουν άνθρακα, οξυγόνο και

άζωτο και οι περισσότερες εξ΄αυτών και θείο
 Η ακολουθία αμινοξέων σε μια πρωτεΐνη καθορίζεται

από ένα γονίδιο και κωδικοποιείται από το γενετικό
κώδικα DNA

 Παράγονται στα ριβοσώματα

Πρωτεΐνες



Επίπεδα πρωτεϊνικής δομής

Η λειτουργικότητα μιας πρωτεϊνης είναι αποτέλεσμα της
στερεοδιάταξής της

5 επίπεδα δομών
 Πρωτοταγής δομή
 Δευτεροταγής δομή
 Τριτοταγής δομή
 Τεταρτοταγής δομή
 Πεμπτοταγής δομή



Πρωτοταγής δομή

 Είναι η γραμμική αλληλουχία των αμινοξέων
πάνω στην αλυσίδα

 Η αλληλουχία των αμινοξέων καθορίζει μία και
καλά καθορισμένη τρισδιάστατη διάταξη των
ατόμων

 Η πρωτοταγής δομή είναι μοναδική για κάθε
πρωτεΐνη



Δευτεροταγής δομή

Οι πολυπεπτιδικές αλυσίδες μπορούν να αναδιπλώνονται
σε κανονικές επαναλαμβανόμενες δομές. Αυτές είναι τρείς
και ορίζουν την δευτεροταγή δομή των πρωτεϊνών:

 α) α-Έλικα

 β) β-Πτυχωτή Επιφάνεια

 γ) Έλικα Κολλαγόνου

Και οι τρεις βασίζονται στους δεσμούς υδρογόνου



α-έλικα

 Έχει ραβδωτή μορφή με την κύρια πεπτιδική αλυσίδα
στο εσωτερικό και τις πλευρικές αλυσίδες να εκτείνονται
προς τα έξω σε ελικοειδή διαμόρφωση

 Σταθεροποιείται με δεσμούς υδρογόνου μεταξύ των
ομάδων ΝΗ και COτης κύρια αλυσίδας που απέχουν κατά
4 μονομερή.



 Η συνήθισμένη απεικόνιση της α-Έλικας σαν ελικοειδείς
κορδέλες:

α-έλικα



α-έλικα

Υδρόφιλα R: προς τα έξω

Υδρόφοβα R: προς τα μέσα



β-πτυχωτή επιφάνεια

 Είναι επίπεδη επιφάνεια όπου η πολυπεπτιδική αλυσίδα
είναι σχεδόν τελείως ανοιχτή. Σταθεροποιείται με
δεσμούς υδρογόνου ανάμεσα σε διαφορετικές αλυσίδες

 Οι αλυσίδες μπορεί να έχουν αντίθετη (α) ή ίδια (β)
κατεύθυνση



Τριτοταγής δομή

 Η τριτοταγής δομή των πρωτεϊνών αναφέρεται στην πλήρη
στερεοδιάταξη όλων των δομικών μονάδων και είναι αυτή που
τελικά καθορίζει την βιολογική λειτουργία τους

 Η φύση όμως της επιφάvειας διαφέρει από τo εσωτερικό της
(υδρόφoβες/ υδρόφιλες, μη πολικές/ πολικές)



Τεταρτοταγής δομή

 Έvα υψηλότερo επίπεδo oργάvωσης της δoμής τωv πρωτεϊvικώv
μoρίωv.

 Είvαι έvα σύμπλoκo δύo ή περισσoτέρωv oμoίωv ή διαφoρετικώv
πoλυπεπτιδικώv αλυσίδωv, πoυ λέγovται υπoμovάδες ή πρωτoμερή.
 Τα πρωτoμερή συvδέovται μεταξύ τoυς όχι με χημικoύς δεσμoύς, αλλά
με δευτερεύovτες ηλεκτρoστατικoύς δεσμoύς π.χ.
 ιovικoύς,
 δεσμoύς υδρoγόvoυ,
 δυvάμεις Van der Waals κ.λπ.



Πεμπτοταγής δομή

 Τo υψηλότερo επίπεδo oργάvωσης τωv πρωτεϊvώv (πoλυπρωτεϊvικά

ή πoλυ-εvζυμ(ατ)ικά συστήματα).

 Κάθε συvδεόμεvη μovάδα διαθέτει μια εξειδικευμέvη δραστηριότητα

τηv oπoία και διατηρoύv αvαλλoίωτη και μετά τη διάσταση τoυ

συστήματoς.

 Με τη βoήθεια εvός τέτoιoυ πoλυεvζυμικoύ συστήματoς επιτυγχάvεται

vα έλθει σε πέρας μια oλόκληρη σειρά δράσεωv πoυ αvτιπρoσωπεύει

είτε μια διάκριτη πoρεία βιoχημικώv αvτιδράσεωv είτε έvα βιoλoγικό

μηχαvισμό (π.χ. μυική συστoλή



Χρωμοσώματα

 Τα χρωμοσώματα αποτελούνται από DNA που περιέχει πολλά
γονίδια και βρίσκονται στον πυρήνα του κυττάρου

 Τα χρωμοσώματα στον άνθρωπο βρίσκονται ανά ζεύγη
σχηματίζοντας 23 ζευγάρια

 22 ζευγάρια αυτοσωμικά (ίδια μορφολογικά στα αρσενικά και
στα θηλυκά)

 1 ζευγάρι φυλετικών χρωμοσωμάτων (Χ και Υ)

 Τα κύτταρα των θηλυκών ατόμων περιέχουν δύο χρωμοσώματα
Χ, ενώ τα κύτταρα των αρσενικών ατόμων ένα Χ και ένα
μικρότερο Υ χρωμόσωμα

 Η ταξινόμηση των χρωμοσωμάτων ενός ατόμου σύμφωνα με το
μέγεθος και το σχήμα τους ονομάζεται καρυότυπος



Καρυότυπος ανθρώπου



Χρωμοσώματα

 Κάθε γονέας συνεισφέρει μια πλήρη σειρά χρωμοσωμάτων στο
παιδί (από 23 χρωμοσώματα)

 Με αυτόν τον τρόπο οι γονείς περνούν γονίδια στο παιδί
 Κάθε παιδί αποκτά τα μισά χρωμοσώματά του από τον πατέρα

του και τα άλλα μισά από τη μητέρα του
 Αυτή η μεταβίβαση συμβαίνει όταν τα σπερματοζωάρια

ενώνονται με τα ωάρια
 Τα σπερματοζωάρια και τα ωάρια είναι απλοειδή, δηλαδή

περιέχουν μια σειρά χρωμοσωμάτων (23 χρωμοσώματα)
 Όταν αυτά ενώνονται δημιουργούν ένα απλό κύτταρο, που

ονομάζεται ζυγωτό, που έχει 2 πλήρεις σειρές από 23
χρωμοσώματα (2Χ23=46)



Κάθε γονέας συνεισφέρει μια πλήρη σειρά
χρωμοσωμάτων στο παιδί



Ο μόνος κανόνας είναι ότι το παιδί πρέπει να
αποκτήσει 1 από κάθε χρωμόσωμα



Χρωμοσωμικές μεταλλάξεις

Έχουν ως αποτέλεσμα:

 Την αλλαγή της δομής των χρωμοσωμάτων
(χρωματοσωματική αναδιάταξη)

 Τον αριθμό των χρωματοσωμάτων (γενοτυπική
μετάλλαξη)



Χρωματοσωμικές αναδιατάξεις

Έλλειμμα

 Συμβαίνει όταν ένα τμήμα ενός χρωμοσώματος λείπει

 Τα ελλείμματα έχουν συνήθως σημαντικές γενετικές επιπτώσεις

 Όταν βρίσκονται σε ομοζυγωτική κατάσταση είναι θνησιγόνα

 Η μετάλλαξη που δημιουργεί έλλειμμα, μπορεί να γίνει επικίνδυνη, αν το
έλλειμμα πάρει την θέση ενός υγιούς και επικρατούς αλληλόμορφου, που
βρίσκεται απέναντι σε ένα υπολειπόμενο θνησιγόνο

 Το σύνδρομο Cri-du-chat προέρχεται από έλλειμμα του ενός άκρου του
χρωμοσώματος 5, με αποτέλεσμα το άτομο να έχει μόνο ένα αντίγραφο
όλων των γονιδίων του στο άκρο αυτού του χρωμοσώματος. Οι
άνθρωποι με το σύνδρομο αυτό έχουν φυσική και νοητική καθυστέρηση



Γενοτυπικές μεταλλάξεις

 Ανευπλοειδία
η αλλαγή του αριθμού των χρωμοσωμάτων

 Ευπλοειδία
η αλλαγή των χρωμοσωματικών σειρών

χωρίζεται σε:
Απλοειδία – απουσία μιας χρωμοσωμικής σειράς
Ευπλοειδία – αύξηση των χρωμοσωμικών σειρών



Ασωμία = έλλειψη ενός
ομόλογου χρωμοσωμικού
Ζευγαριού

Μονοσωμία = έλλειψη ενός
Χρωμοσώματος

Τρισωμία = αύξηση των
χρωμοσωμάτων κατά ένα

Τετρασωμία = αύξηση των
χρωμοσωμάτων κατά δύο

Ανευπλοειδία



Γονίδιο

 Η βασική μονάδα της κληρονομικότητας
 Μεταβιβάζει μια πληροφορία από ένα κύτταρο και κατ’επέκταση

από τη μια γενιά στην άλλη
 Αποτελείται από DNA, βρίσκεται στα χρωμοσώματα και

κωδικοποιεί πρωτεΐνες

Αποτελείται από διάφορα μέρη και περιλαμβάνει
 Εξώνια (exon - the expressed parts) – περιοχές που

κωδικοποιούν γονιδιακά προϊόντα
 Ιντρόνια (intron – the intervening parts) – περιοχές που δεν

κωδικοποιούν γονιδιακά προϊόντα



Γονίδιο Ovalbumin

Μερικά γονίδια διακόπτονται από ιντρόνια. Αυτό
συμβαίνει κυρίως στα ευκαρυωτικά γονίδια

Γονίδιο β-globin



“Τυπικό” γονίδιο



Συμπεράσματα προγράμματος ανθρώπινου 
γονιδιώματος 

 Το ανθρώπινο γονιδίωμα περιλαμβάνει 3.164.700.000
νουκλεοτιδικές βάσεις

 Το μέσο μέγεθος για ένα γονίδιο είναι 3.000 βάσεις αλλά τα
μεγέθη διαφέρουν σημαντικά με το πιο μεγάλο γονίδιο να είναι
αυτό της μυικής δυστροφίας που έχει 2.4 εκατομμύρια βάσεις

 Ο συνολικός αριθμός των γονιδίων του ανθρώπινου
γονιδιώματος είναι περίπου 25.000, πολύ μικρότερος από τον
αριθμό των 80.000-100.000 που είχε αρχικά υπολογιστεί

 Περίπου 99.9% των νουκλεοτιδικών βάσεων είναι ίδιες σε
όλους τους ανθρώπους



 Οι περιοχές του γονιδιώματος που είναι πλούσιες σε γονίδια
έχουν μεγάλη περιεκτικότητα σε γουανίνη (G) και κυτοσίνη (C)

 Αντίθετα, οι “έρημες” από γονίδια περιοχές του γονιδιώματος
είναι πλούσιες στα νουκλεοτίδια αδενίνη (Α) και θυμίνη (Τ)

 Τα γονίδια βρίσκονται διάσπαρτα σε διάφορες περιοχές του
γονιδιώματος με μεγάλα μη κωδικοποιήσιμα τμήματα ανάμεσά
τους

 Τμήματα επαναλαμβανόμενων βάσεων γουανίνης (G) και
κυτοσίνης (C) μέχρι και 30.000 βρίσκονται κοντά στις περιοχές
που είναι πλούσιες σε γονίδια. Αυτές οι λεγόμενες νησίδες CpG
πιστεύεται ότι βοηθούν στη ρύθμιση της γονιδιακής
δραστηριότητας



 Λιγότερο από 1.5% του γονιδιώματος κωδικοποιεί για
πρωτεΐνες

 Οι επαναληπτικές ακολουθίες (που δεν κωδικοποιούν για
πρωτεΐνες) πιστεύεται ότι βοηθούν στη διαμόρφωση της
αρχιτεκτονικής του γονιδιώματος με την ανακατανομή του,
καθώς και στη δημιουργία νέων γονιδίων και τροποποίηση
των ήδη υπαρχόντων

 Έχουν ανακαλυφθεί περισσότερα από 3 εκατομμύρια απλοί
νουκλεοτιδικοί πολυμορφισμοί (SNPs). Αυτή η πληροφορία
είναι πολύ σημαντική για την εύρεση ακολουθιών που
σχετίζονται με ασθένειες και για τη μελέτη της ανθρώπινης
συγγένειας και ιστορίας



 Το χρωμόσωμα 1 έχει τα περισσότερα γονίδια (2968) και το
χρωμόσωμα Y τα λιγότερα (231)

 Οι λειτουργίες για περισσότερο από 50% των γονιδίων είναι
άγνωστες

 Τα χρωμοσώματα ποικίλλουν ευρέως στον αριθμό γονιδίων
που περιέχουν

 υπάρχουν μόνο 300 μοναδικά γονίδια στο ανθρώπινο
γονιδίωμα, τα οποία δεν είναι στο ποντίκι

 113 γονίδια έχουν μεταφερθεί στο ανθρώπινο γονιδίωμα από τα
βακτηρίδια



 το ψάρι fugu έχει το πιο συνοπτικό γονιδίωμα. Δεν έχει
«άχρηστο» (μη κωδικοποιήσιμο) DNA

 οι περισσότερες μεταλλάξεις εμφανίζονται στα αρσενικά

 υπάρχουν 250.000 πρωτεϊ'νες που γίνονται από τα περίπου
25.000 γονίδια

 το σκυλί είναι 85% ίδιο με έναν άνθρωπο από την άποψη της
γενετικής ακολουθίας και πολλές από τις 380 κληρονομημένες
ασθένειες στα σκυλιά είναι παρόμοιες με εκείνους στους
ανθρώπους

 1.778 γονίδια έχουν προσδιοριστεί με ασθένειες μέχρι τώρα,
από το άσθμα μέχρι το Alzheimer



Μεταλλάξεις

 Mετάλλαξη χαρακτηρίζεται οποιαδήποτε αλλαγή στην
ποσότητα ή την δομή του γενετικού υλικού
ενόςοργανισμού

 Οι αλλαγές αυτές είναι μόνιμες, κληρονομήσιμες και
μπορεί να οδηγούν και σε αλλαγή του φαινοτύπου

 Οι μεταλλάξεις αφορούν μετατροπές της νουκλεοτιδικής
αλληλουχίας ενός γονιδίου, ομάδας γονιδίων ή
ολόκληρων χρωματοσωμάτων



Τύποι μετάλλαξης

Τύπος μετάλλαξης Περιγραφή

Σημειακή μετάλλαξη Αλλαγή βάσης

Μετάλλαξη αφαίρεσης Αφαίρεση μιας ή περισσοτέρων 
βάσεων

Μετάλλαξη παρεμβολής Παρεμβολή μιας ή περισσοτέρων 
βάσεων

Μετάλλαξη αλλαγής πλαισίου 
ανάγνωσης (frameshift)

Αφαίρεση ή παρεμβολή ενός 
αριθμού βάσεων που δε μπορεί να 
διαιρεθεί με το 3

Μετάλλαξη αναστροφής Αναστροφή μιας ακολουθίας 
βάσεων (μπορεί να προκαλέσει 
αλλαγή του πλαισίου ανάγνωσης)



 Οι φωσφορικές ομάδες στο DNA περιλαμβάνουν αρνητικά
φορτισμένα οξυγόνα δίνοντας στο μόριο του DNA ένα
ολικό αρνητικό φορτίο. Σε ηλεκτρικό ρεύμα, το αρνητικά
φορτισμένο DNA μετακινείται προς το θετικό πόλο σε μια
συσκευή ηλεκτροφόρησης

Η ηλεκτροφόρηση πηγμάτων αγαρόζης χρησιμοποιείται
για την ανάλυση τμημάτων DNA





Κλωνοποίηση
 Η ουσία της γενετικής μηχανικής έγκειται στην

παρασκευή μεγάλων αριθμών ίδιων μορίων DNA
προερχομένων από ένα γονίδιο (κλωνοποίηση).

 Αυτό επιτυγχάνεται με την εισαγωγή της ακολουθίας
ενός γονιδίου σε ένα μεταφορέα (vector) που μπορεί να
είναι ένα πλασμίδιο ή ένας βακτηριοφάγος. Το
εισερχόμενο DNA θα αντιγραφεί μαζί με το DNA του
μεταφορέα.

 Το κατασκευασμένο πλασμίδιο (vector) DNA εισάγεται σε
ένα βακτήριο με μια διαδικασία που λέγεται
μετασχηματισμός.

 Το επόμενο βήμα είναι η επιλογή των βακτηρίων που
έχουν ενσωματώσει ένα αντίγραφο του πλασμιδίου.
Αυτό επιτυγχάνεται μέσα από ένα γονίδιο του
πλασμιδίου που κωδικοποιεί για αντοχή στα αντιβιοτικά,
με αποτέλεσμα κάθε βακτήριο που έχει ενσωματώσει το
πλασμίδιο να είναι ανθεκτικό στο συγκεκριμένο
αντιβιοτικό



Διαδικασία για την κλωνοποίηση ενός 
τμήματος DNA σε ένα πλασμιδιακό 
μεταφορέα

Πλασμιδιακός
μεταφορέας

Τμήμα DNA για 
κλωνοποίηση

Κατασκευασμένο πλασμίδο

Καλλιέργεια 
σε πιάτα με 
άγαρ που 
περιέχουν 
αμπικιλλίνη

Βακτηριακό 
χρωμόσωμα

Μετασχηματισμένα
E. coli κύτταρα επιβιώνουν

Κύτταρα που δεν έχουν
ενσωματώσει το 
πλασμίδιο πεθαίνουν 
στα πιάτα αμπικιλλίνης

Ανεξάρτητη 
αντιγραφή πλασμιδίου

Πολλαπλασιασμός κυττάρων

Αποικία από 
κύτταρα κάθε ένα 
από τα οποία
περιλαμβάνει 
αντίγραφα του 
ίδιου ανασυνδυα-
σμένου 
πλασμιδίου



Η αλυσιδωτή αντίδραση της πολυμεράσης 
(PCR)

Η Αλυσιδωτή αντίδραση πολυμεράσης (ή PCR – polymerase chain reaction) είναι

μία τεχνική για την απομόνωση και τον πολλαπλασιασμό αλληλουχίας DNA, μέσω

της ενζυμικής αναπαραγωγής του DNA χωρίς τη χρήση ζωντανών

μικροοργανισμών (όπως E.coli ή οι ζύμες). Η PCR είναι μία in vitro μέθοδος και

μπορεί να πραγματοποιηθεί χωρίς περιορισμούς στη μορφή του

χρησιμοποιούμενου DNA, και μπορεί να διαφοροποιειθεί εκτενώς για την

πραγματοποίηση πολλών μεθόδων γενετικής επέμβασης. Συγκεκριμένα DNA

θραύσματα μπορούν να κλωνοποιηθούν σε ένα δοκιμαστικό σωλήνα (απουσία

ζωντανών κυττάρων) με τη χρήση της αλυσιδωτής αντίδρασης πολυμεράσης

(PCR).



Η αλυσιδωτή αντίδραση της πολυμεράσης 
(PCR)

Με την PCR μια συγκεκριμένη περιοχή του γονιδιώματος μπορεί να

πολλαπλασιαστεί μέχρι και δισεκατομμύρια φορές, δεδομένου ότι είναι

γνωστή η νουκλεοτιδική του αλληλουχία.

Ένας πλήρης κύκλος μιας PCR αντίδρασης περιλαμβάνει
τρία στάδια:

 Αποδιάταξη του DNA (denaturation) 
 Προσαρμογή των εκκινητών (primers) στο DNA εκμαγείο 

(annealing) 
 Επιμήκυνση των εκκινητών (extension). 



Συστατικά PCR



Η αλυσιδωτή αντίδραση πολυμεράσης (PCR)



Εφαρμογές της PCR

1.  Ιατρική διάγνωση γενετικών ασθενειών
• Προσδιορισμός μεταλλάξεων σε αλληλόμορφα γονίδια
• Διάγνωση της παρουσίας μολυσματικών συστατικών
• Επιδημιολογικές μελέτες
2.  Ιατροδικαστικές εφαρμογές
• Τεστ πατρότητας
• Καταχώρηση του DNA για προσδιορισμό του ατόμου
• Εγκληματολογικές έρευνες
3.  Χειρισμός του DNA για πειράματα γενετικής μηχανικής
4.  Προσδιορισμός της αλληλουχίας του DNA
5.  Απομόνωση καινούριων γονιδίων
6.  Ανθρωπολογικές μελέτες
• Γενετική πληθυσμών
• Μελέτες μετανάστευσης
 7.  Εξελικτικές σχέσεις



Α. Ανίχνευση μεταλλάξεων



Β. Ανίχνευση μεταλλάξεων, 
RT-PCR



Γ. Προσδιορισμός πολυμορφισμών 
τμημάτων που λαμβάνονται με 
περιοριστικά ένζυμα(RFLPs)



Δ. Προσδιορισμός πολυμορφισμών 
μικρών νουκλεοτιδικών επαναλήψεων 

(STRs)



Δ. Προσδιορισμός πολυμορφισμών 
μικρών νουκλεοτιδικών επαναλήψεων 

(STRs)

1 (3,6); 2 (1,5); 3 (3,5); 4 (2,5); 5 (3,6); 6 (2,5); 
7 (3,5); 8 (3,6); 9 (3,5); 10 (5,7); 11 (3,3); 12 
(2,4); 13 (3,3); 14 (3,6); 15 (3,3); 16 (3,4)



Δημιουργία απλών μεταλλάξεων



Βιοπληροφορική

Η επιστήμη που γεννάται και αναπτύσσεται από τη

σύγκλιση της Βιοτεχνολογίας και της Πληροφορικής

και στοχεύει στο σχεδιασμό εργαλείων λογισμικού

(software tools), με σκοπό τη διευκόλυνση και την

επιτάχυνση της βιολογικής της ιατρικής και της

φαρμακευτικής έρευνας



Εφαρμογές της βιοπληροφορικής

• Ανεύρεση λειτουργίας πρωτεϊνών, ανεύρεση
αλληλεπιδράσεων πρωτεϊνών μεταξύ τους, κατανόηση
της πολυπλοκότητας των βιολογικών συστημάτων

• Η σύγκριση του γονιδιώματος διαφόρων ειδών επιτρέπει
την εξαγωγή πολύτιμων συμπερασμάτων σχετικά με τις
εξελικτικές σχέσεις των οργανισμών μεταξύ τους

• Προσπάθεια αντιμετώπισης διαφόρων ασθενειών με την
ανάπτυξη νέων διαγνωστικών μέτρων και θεραπευτικών
μεθόδων

• Γονιδιακή θεραπεία
• Γενετική τροποποίηση φυτών και ζώων



Νουκλεοτιδική ακολουθία

GenBank
Η μεγαλύτερη δημόσια 

βάση δεδομένων 
ακολουθίας

DDBJ DNA τράπεζα δεδομένων 
της Ιαπωνίας

EMBL Ευρωπαϊκό εργαστήριο 
Μοριακής Βιολογίας

MGDB Βάση δεδομένων
γονιδιώματος ποντικιών

GSX
Βάση δεδομένων

γονιδιακής έκφρασης
ποντικιών

NDB Βάση δεδομένων
νουκλεϊνικών οξέων

ΒΑΣΕΙΣ ΔΕΔΟΜΕΝΩΝ



Πρωτεϊνική ακολουθία

SWISS-PROT

Ελβετικό ίδρυμα για τη 
βιοπληροφορική και 
ευρωπαϊκό ίδρυμα 
βιοπληροφορικής

TrEMBL Συμπλήρωμα της SWISS-
PROT με σχόλια

TrEMBLnew

Εβδομαδιαία, 
προεπεξεργασμένη 
αναπροσαρμογή σε 

TrEMBL

PIR Πρωτεϊνική πηγή 
πληροφοριών

Τρισδιάστατες δομές
PDB Πρωτεϊνική τράπεζα

δεδομένων

MMDB Βάση δεδομένων 
μοριακής διαμόρφωσης



Ένζυμα και ενώσεις LIGAND Χημικές ενώσεις και 
αντιδράσεις

Μοτίβα ακολουθίας
(Ευθυγράμμιση)

PROSITE Μοτίβα ακολουθίας

BLOCKS Προερχόμενη από την 
PROSITE

PRINTS Προερχόμενη από την 
BLOCKS

Pfam

Πρωτεϊνική βάση
δεδομένων των

ευθυγραμμίσεων και των
κρυμμένων μοντέλων

Markov

ProDOM Πρωτεϊνικές περιοχές



Οδοί και συμπλέγματα Pathway
Μεταβολικοί και 

ρυθμιστικοί χάρτες 
διαφόρων οδών

Μοριακή ασθένεια OMIM Μεντελική κληρονομιά 
στον άνθρωπο

Βιοϊατρική βιβλιογραφία

PubMed Περιλαμβάνει τη 
MEDLINE

Medline Ιατρική βιβλιογραφία

Άνυσμα μεταφοράς
(vector) UniVec

Χρησιμοποιείται για να 
προσδιορίσει τη 

μόλυνση των ανυσμάτων 
μεταφοράς

Πρωτεϊνικές μεταλλάξεις PMD
Βάση δεδομένων των 

πρωτεϊνικών 
μεταλλάξεων



Εκφράσεις γονιδίων GEO Καθολική έκφραση
γονιδίων

Δείκτες αμινοξέος Aaindex Βάση δεδομένων δεικτών 
αμινοξέος

Πρωτεϊνική/πεπτιδική 
βιβλιογραφία LITDB

Βιβλιογραφική βάση 
δεδομένων για τις 
πρωτεΐνες και τα 

πεπτίδια

Κατάλογος γονιδίων GENES Γονιδιακή βάση 
δεδομένων της KEGG



 Εισάγουμε τη διεύθυνση www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/

 Διαλέγουμε nucleotide από το μενού του search

 Πληκτρογραφούμε το GenBank ID ΑF018430 στο πεδίο
for και μετά πατάμε το Go
Μια σελίδα αποτελεσμάτων προκύπτει η οποία παρουσιάζει ένα
σύντομο ορισμό για αυτή τη νουκλεοτιδική ακολουθία

 Πατάμε το Χ01714 υπερσύνδεσμο

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/�




 LOCUS – το όνομα της περιοχής είναι HSDUT2. Η
υπόλοιπη πληροφορία μας λέει ότι πρόκειται για
γραμμικό DNA με μήκος 1177 νουκλεοτιδικές βάσεις

 DEFINITION – αυτή η γραμμή δείχνει ότι το όνομα του
γονιδίου είναι DUT και ότι η εισαγωγή περιλαμβάνει το
εξώνιο 3 του γονιδίου

 Οι ACCESSION, VERSION και KEYWORDS γραμμές
παρέχουν τις συνηθισμένες πληροφορίες. Για το
AF018430 το KEYWORDS είναι κενό που σημαίνει ότι δε
μπορεί κάποιος με λέξεις-κλειδιά να αναζητήσει την
εισαγωγή σε άλλες βάσεις δεδομένων

Επεξήγηση των λέξεων-κλειδιά σε μια  ευκαρυωτική
GenBank εισαγωγή



 SEGMENT – αυτό το τμήμα σχετίζεται με τη μωσαϊκή
δομή των ευκαρυωτικών γονιδίων. Δείχνει ότι η τωρινή
GenBank εισαγωγή είναι το δεύτερο τμήμα μιας
εισαγωγής που αποτελείται από τέσσερα τμήματα.
Χρειάζονται και οι τέσσερις εισαγωγές για να μπορέσει
κάποιος να ξαναχτίσει όλη την mRNA ακολουθία

 Τα ORGANISM, SOURCE και REFERENCE παρέχουν τις
ίδιες πληροφορίες όπως και στο προκαρυωτικό γονίδιο

Επεξήγηση των λέξεων-κλειδιά σε μια  ευκαρυωτική
GenBank εισαγωγή





 Το source τμήμα δείχνει για το AF018430 ότι βρίσκεται
στο χρωμόσωμα 15 και πιο συγκεκριμένα στην q21.1
κυτταρογενετική περιοχή

 Η λέξη gene έχει σκοπό να περιγράψει λεπτομερώς την
ανακατασκευή διαφόρων mRNAs που βρίσκονται σε
διαφορετικές εισαγωγές

 Η λέξη mRNA σχετίζεται με τον τρόπο με τον οποίο η
GenBank αναπαριστάνει το εναλλακτικό μάτισμα

 Exon – παρέχει πληροφορίες για την ακριβή θέση του
(μοναδικού στο συγκεκριμένο παράδειγμα) εξωνίου

Επεξήγηση των λέξεων-κλειδιά σε μια  ευκαρυωτική
GenBank εισαγωγή



Χρησιμοποιώντας τη βάση δεδομένων για 
εξαγωγή γονιδιακών πληροφοριών

 Εισάγουμε τη διεύθυνση www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/

 Από το μενού του search επιλέγουμε Gene

 Πληκτρογραφούμε DUT [gene] human [organism] στο 

πεδίο for και μετά πατάμε Go

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/�








 Εισάγουμε τη διεύθυνση www.ensembl.org/

 Πατάμε το σύνδεσμο human όπου μας παρουσιάζεται μια
σχηματική περιγραφή όλων των χρωμοσωμάτων αριθμημένα
από το μεγαλύτερο προς το μικρότερο

 Μπορούμε να επιλέξουμε οποιονδήποτε οργανισμό καθώς η
σελίδα είναι έτσι διαμορφωμένη ώστε πατώντας οποιοδήποτε
σύνδεσμο ανοίγει ένα καινούριο παράθυρο που σχετίζεται με
αυτό το σύνδεσμο

 Για το συγκεκριμένο παράδειγμα επιλέγουμε το χρωμόσωμα 15

 Επιλέγουμε Gene από το pull down menu

 Εισάγουμε DUT στο πεδίο search και μετά πατάμε το κόκκινο
Go πεδίο

http://www.ensembl.org/�










 Η επόμενη πολύπλοκη παράσταση μας δείχνει τη δομή
και το περιεχόμενο του γονιδίου DUT σε διαφορετικές
ευκρίνειες:

 σχηματική επισκόπηση (εύρος 1Mb)
 λεπτομερή εικόνα (εύρος 10-Kbp)
 εικόνα σε εύρος βάσης (εύρος 100-bp)

 Πατώντας με το ποντίκι όλες τις περιοχές της εικόνας
μπορούμε να εξετάσουμε οποιαδήποτε χρωμοσωμική
περιοχή (μέχρι το επίπεδο του γονιδίου) και να πάρουμε
πλήθος πληροφοριών για την εσωτερική δομή, τις
διαφορετικές μορφές έκφρασης του συγκεκριμένου
γονιδίου και να εκτιμήσουμε τις επιπτώσεις των απλών
νουκλεοτιδικών πολυμορφισμών μέσα σε αυτό το γονίδιο













Πρωτεϊνικές 
βάσεις δεδομένων



Από τα ανοικτά πλαίσια ανάγνωσης στις ώριμες πρωτεΐνες

 Οι πρωτεΐνες σπανίως συμπεριφέρονται όπως θα περίμενε κανείς

με βάση τη μετάφραση που δίνεται από τους υπολογιστές

 Ο λόγος είναι ότι η αλυσίδα των αμινοξέων τροποποιείται κατά την

πορεία της προς μια ώριμη πρωτεΐνη

 Το αποτέλεσμα είναι ότι ακόμα και κάποιες απλές φυσικοχημικές

ιδιότητες της ώριμης πρωτεΐνης (μέγεθος, μοριακό βάρος,

ισοηλεκτρικό σημείο) είναι δύσκολο να προβλεφθούν

 Αυτή η περίπλοκη διαδικασία της πρωτεϊνικής ωρίμανσης

ονομάζεται μετα-μεταφραστική τροποποίηση (post translational

modification)



Πιθανές τροποποιήσεις που συναντώνται κατά 
τη διάρκεια της πρωτεϊνικής ωρίμανσης



Διαιρείται στα εξής τμήματα:
 γενικών πληροφοριών
 βιβλιογραφικών πληροφοριών
 λειτουργικών πληροφοριών
 τον πίνακα με τα χαρακτηριστικά
 το τμήμα με την ακολουθία

 Εισάγουμε τη διεύθυνση www.expasy.ch/sprot/

 Πληκτρολογούμε για το συγκεκριμένο παράδειγμα το Swiss-

Prot ID P00533 στο πεδίο search

 Πατάμε το κουμπί Go

http://www.expasy.ch/sprot/�












 FUNCTION – υποδοχέας του EGF, εμπλεκόμενος στον έλεγχο
της κυτταρικής ανάπτυξης

 CATALYTIC ACTIVITY – πρωτεϊνική κινάση (μεταφέρει
φωσφορικά γκρουπ από υψηλά ενεργειακά μόρια σε
συγκεκριμένα υποστρώματα) τυροσίνης

 SUBUNIT – άλλες πρωτεΐνες με τις οποίες σχηματίζει σύμπλοκα
 SUBCELLULAR LOCATION – πρωτεΐνη κυτταρικής μεμβράνης
 PTM – λίστα από τροποποιήσεις
 DISEASE – ατέλειες στην EGFR εμπλέκονται στη δημιουργία

καρκίνου του πνεύμονα
 MISCELLANEOUS – περιγραφή του μοριακού μηχανισμού που

σχετίζεται με τη λειτουργία της πρωτεΐνης
 SIMILARITY – με άλλες ακολουθίες της πρωτεΐνης EGF











 SIGNAL – τα αμινοξέα 1-24 αποτελούν ένα πεπτίδιο σήμανσης
 CHAIN – η ώριμη πεπτιδική αλυσίδα (από 25-1210)
 TOPO_DOM – τοπολογικό πεδίο που δείχνει ποια περιοχή της

ακολουθίας σχετίζεται με ότι συμβαίνει εξωκυτταρική ή
ενδοκυτταρικά

 TRANSMEM – τα αμινοξέα 646-668 αποτελούν την
τρανσμεμβρανική περιοχή της πρωτεΐνης

 DOMAIN – τα αμινοξέα 669-1210 δείχνουν ένα άλλο πεδίο. Είναι
όλα ενδοκυτταρικά***

 BINDING – το ακριβές σημείο πρόσδεσης με το ATP***
 ACT_SITE – τα νούμερα αναφέρουν τα αμινοξέα που

εμπλέκονται στη δραστηριότητα του ενζύμου
 COMPBIAS – περιοχή πλούσια σε κάποιο συγκεκριμένο/α

αμινοξύ***









 MOD_RES – τα νούμερα δείχνουν τα αμινοξέα που υπόκεινται
φωσφορυλίωση

 DISULPHID – τα νούμερα δείχνουν ζευγάρια κυστεΐνης που
σχηματίζουν δεσμό στην ώριμη πρωτεΐνη

 VARIANT – το πεδίο αυτό δείχνει παραλλαγή της ακολουθίας
της EGFR πρωτεΐνης (οι περισσότερες έχουν συσχετιστεί με
την εμφάνιση του καρκίνου του πνεύμονα)

 MUTAGEN – το πεδίο αυτό χρησιμοποιείται για να καταγράψει
τις αλλαγές στην ακολουθία της πρωτεΐνης οι οποίες έχουν
εισαχθεί πειραματικά

 CONFLICT – δείχνει τις αποκλίσεις που υπάρχουν σε διάφορες
πηγές της πρωτεϊνικής ακολουθίας, δηλαδή λάθη ή
πολυμορφισμούς



ΑΝΑΛΥΣΗ ΝΟΥΚΛΕΟΤΙΔΙΚΗΣ 
ΚΑΙ ΠΡΩΤΕΪΝΙΚΗΣ 

ΑΚΟΛΟΥΘΙΑΣ



Σχεδιασμός PCR εκκινητών

εισάγουμε τη διεύθυνση www.biotools.umassmed.edu



Ανάλυση σύνθεσης DNA

www.genomatix.de/cgi-bin/tools/tools.pl.



Genome scan
genes.mit.edu/genomescan/





Δωρεάν διαδικτυακοί τόποι για αναζήτηση 
σημάτων σε ακολουθίες DNA

Εταιρία/Πρόγραμμα URL Περιγραφή 

Zhang Lab,Cold Spring 
Harbor, USA rulai.cshl.edu/

Αναζήτηση για εκκινητές και
διάφορα άλλα συντηρημένα 
στοιχεία

Center for 
InformationTechnology, NIH, 
USA; WWW Signal Scan

bimas.dcrt.nih. gov/molbio/ 
signal/

Αναζήτηση για μεταγραφικά
στοιχεία

Center for Information
Technology, NIH, USA; 
WWW Promoter Scan

bimas.dcrt.nih. gov/molbio/ 
proscan/

Πρόβλεψη ευκαρυωτικών 
περιοχών εκκινητών

Munich Bioinformatics
Center, GER, CREDO

mips.gsf.de/ services/
analysis

Εντοπισμός cis-regulatory
στοιχείων

San Diego Supercomputer
Center, USA; MEME
& MAST

meme.sdsc.edu/ 
meme/intro.html

Ανακάλυψη μοτίβων σε 
ομάδες σχετιζόμενες με 
πρωτεΪνικές ή DNA
ακολουθίες

Université Libre de
Bruxelles, Belgium rsat.ulb.ac.be/ rsat/ Ανάλυση ρυθμιστικών 

ακολουθιών



ΑΝΑΖΗΤΗΣΕΙΣ ΟΜΟΙΟΤΗΤΑΣ 
ΑΚΟΛΟΥΘΙΩΝ ΣΕ ΒΑΣΕΙΣ 

ΔΕΔΟΜΕΝΩΝ













ΑΝΑΖΗΤΗΣΕΙΣ ΟΜΟΙΟΤΗΤΑΣ 
ΑΚΟΛΟΥΘΙΩΝ ΣΕ ΒΑΣΕΙΣ 

ΔΕΔΟΜΕΝΩΝ























ΕΠΙΛΟΓΗ ΤΩΝ ΚΑΤΑΛΛΗΛΩΝ ΠΡΟΓΡΑΜΜΑΤΩΝ
BLAST ΓΙΑ ΤΟ DNA

Ερώτηση Απάντηση 

Ενδιαφέρομαι για μη κωδικοποιήσιμο DNA;
Ναι. Χρησιμοποιείστε blastn. Το blastn είναι 
μόνο για συγγενικές DNA ακολουθίες. 
(Περισσότερο από 70% ίδιες)

Θέλω να ανακαλύψω καινούριες πρωτεΐνες; Ναι. Χρησιμοποιείστε tblastx

Θέλω να ανακαλύψω πρωτεΐνες που 
κωδικοποιούνται στη δική μου αλληλουχία 
DNA;

Ναι. Χρησιμοποιείστε blastx

Δεν είμαι σίγουρος για την ποιότητα του 
DNA που έχω;

Ναι. Χρησιμοποιείστε blastx
αν υποψιάζεστε ότι η DNA ακολουθία σας 
κωδικοποιεί για πρωτεΐνη αλλά μπορεί να 
περιέχει λάθη (κατά τον προσδιορισμό της 
αλληλουχίας)











Eργαστήριο Βιοϊατρικής Τεχνολογίας - Εθνικό Μετσόβιο Πολυτεχνείο

ΕΥΘΥΓΡΑΜΜΙΣΕΙΣ 
ΠΟΛΛΑΠΛΩΝ ΑΚΟΛΟΥΘΙΩΝ



ΚΥΡΙΑ ΚΡΙΤΗΡΙΑ ΓΙΑ ΤΗ ΔΗΜΙΟΥΡΓΙΑ ΜΙΑΣ
ΕΥΘΥΓΡΑΜΜΙΣΗΣ ΠΟΛΛΑΠΛΩΝ ΑΚΟΛΟΥΘΙΩΝ

Κριτήριο Σημασία 

Δομική ομοιότητα Τα αμινοξέα που παίζουν τον ίδιο ρόλο σε
κάθε δομή είναι στην ίδια κολώνα

Εξελικτική ομοιότητα

Τα αμινοξέα ή νουκλεοτίδια που σχετίζονται
με το ίδιο αμινοξύ (ή νουκλεοτίδιο) με τον
κοινό πρόγονο όλων των ακολουθιών
τοποθετούνται στην ίδια κολώνα

Λειτουργική ομοιότητα Τα αμινοξέα ή νουκλεοτίδια με την ίδια
λειτουργία βρίσκονται στην ίδια κολώνα

Ομοιότητα ακολουθίας
Τα αμινοξέα που βρίσκονται στην ίδια
κολώνα είναι αυτά που παρέχουν
ευθυγράμμιση με τη μεγαλύτερη ομοιότητα.
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