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ABSTRACT 

The protein synthesis for most eukaryotic genes consists of different steps including 

transcription, post-transcriptional modification and translation. In the post-transcriptional 

modification step, the pre-mRNA is transformed into mRNA. One necessary step in the 

process of obtaining mature mRNA is called splicing. The latter involves the removal or 

"splicing out" of certain sequences referred to as intervening sequences, or introns. The 

final mRNA consists of the remaining sequences, called exons, which are connected to 

one another through the splicing process. Splice sites mark the boundaries (donor and 

acceptor) between exons and introns. Splice site recognition refers to the task of 

identifying these boundaries. 

In this thesis, an investigation of transfer learning approaches for splice site recognition 

will take place. We apply transfer learning in order to face the problem of poorly 

annotated genomes and the lack of labeled data for predicting splice sites. The study 

involves the sequence analysis of the true splice sites of five different organisms, in 

order to extract the most representative features, and the development of two transfer 

learning classification models. 
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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

Η πρωτεϊνική σύνθεση στα περισσότερα γονίδια των ευκαρυωτικών οργανισμών 

αποτελείται από διάφορα βήματα, συμπεριλαμβανομένης της μεταγραφής, της μετα-

μεταγραφικής τροποποίησης και της μετάφρασης. Κατά τη διάρκεια του βήματος της 

μετα-μεταγραφικής τροποποίησης συγκεκριμένα, το pre-mRNA μετατρέπεται σε mRNA. 

Ένα απαραίτητο βήμα στη διαδικασία της απόκτησης ώριμου mRNA είναι η συναρμογή 

ή μάτισμα. Το μάτισμα περιλαμβάνει την αφαίρεση συγκεκριμένων υποακολουθιών οι 

οποίες αναφέρονται ως παρεμβαλλόμενες αλληλουχίες (εσώνια). Το τελικό ώριμο 

mRNA αποτελείται από τις εναπομείνασες υποακολουθίες (εξώνια), οι οποίες 

συνδέονται μεταξύ τους κατά τη διάρκεια του ματίσματος. Οι θέσεις ματίσματος 

αποτελούν τα σύνορα μεταξύ των εσωνίων και των εξωνίων. Η αναγνώριση των 

θέσεων ματίσματος αφορά στην ταυτοποίηση αυτών των συνόρων.  

Στην παρούσα διπλωματική εργασία, λαμβάνει χώρα μια εξερεύνηση των μεθόδων 

μεταφοράς μάθησης για το πρόβλημα της αναγνώρισης των θέσεων ματίσματος. Οι 

μέθοδοι μεταφοράς μάθησης εφαρμόζονται ώστε να αντιμετωπιστεί το πρόβλημα των 

ανεπαρκώς αποκωδικοποιημένων γονιδιωμάτων και της έλλειψης επισημασμένων 

δεδομένων για την πρόβλεψη θέσεων ματίσματος. Ολόκληρη η μελέτη περιλαμβάνει 

την ανάλυση των ακολουθιών πραγματικών θέσεων ματίσματος από πέντε 

διαφορετικούς οργανισμούς, ώστε να εξαχθούν τα πιο αντιπροσωπευτικά 

χαρακτηριστικά, και την ανάπτυξη δύο μοντέλων ταξινόμησης μεταφοράς μάθησης. 
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