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ΠΔΡΙΛΗΦΗ 

Τα microRNAs είλαη κηθξά κε θσδηθά κόξηα RNA πνπ ζεσξνύληαη νη θύξηνη 

κεηα-κεηαγξαθηθνί ξπζκηζηέο ηεο γνληδηαθήο έθθξαζεο. Τν κεγάιν ελδηαθέξνλ 

πνπ ππάξρεη ηα ηειεπηαία ρξόληα γηα ηελ θαηαλόεζε ηεο ιεηηνπξγίαο ηνπο, έρεη 

δεκηνπξγήζεη κία έληνλε δξαζηεξηόηεηα έξεπλαο ζην ζπγθεθξηκέλν πεδίν.  

Μία από ηηο πην ζεκαληηθέο δηαδηθαζίεο ζηελ έξεπλα ησλ miRNAs, είλαη ε 

αλαγλώξηζε ησλ αιιειεπηδξάζεσλ πνπ έρνπλ κε ηα γνλίδηα ζηόρνπο ηνπο. 

Τέηνηεο αιιειεπηδξάζεηο κπνξνύλ λα επηβεβαησζνύλ από πεηξακαηηθέο 

κεζόδνπο πςειήο θαη/ή ρακειήο απόδνζεο. Η πςειήο απόδνζεο κέζνδνο 

ησλ κηθξνζπζηνηρηώλ ρξεζηκνπνηείηαη θαηά θόξνλ ζην πεδίν έξεπλαο ησλ 

miRNAs, κε ζθνπό λα κειεηεζεί ε επίδξαζε πνπ έρεη ε ππεξέθθξαζε ή 

θαηαζηνιή ελόο miRNA ζηελ γνληδηαθή έθθξαζε. Από κία ιεπηνκεξεηαθή 

επεμεξγαζία δεδνκέλσλ ησλ κηθξνζπζηνηρηώλ, κπνξνύλ λα πξνθύςνπλ 

αιιειεπηδξάζεηο ησλ miRNAs κε ηα γνλίδηα ζηόρνπο ηνπο. 

Σηα πιαίζηα απηήο ηεο δηπισκαηηθήο εξγαζίαο εθαξκόζηεθαλ δηαθνξεηηθέο 

πξνζεγγίζεηο γηα ηελ επεμεξγαζία ηέηνησλ δεδνκέλσλ, θαη πξαγκαηνπνηήζεθε 

κία ζύγθξηζε κεηαμύ ηνπο γηα ηελ αλαδήηεζε ηεο πην αμηόπηζηεο κεζόδνπ. 

Έλαλ αθόκε ζηόρν ηεο εξγαζίαο απνηέιεζε ε ζπιινγή miRNA:gene 

αιιειεπηδξάζεσλ από ηελ ρακειήο απόδνζεο κέζνδν ησλ γνληδίσλ 

αλαθνξάο ζε δηάθνξνπο θπηηαξηθνύο ηύπνπο θαη δηαθνξεηηθέο πεηξακαηηθέο 

ζπλζήθεο. Γόζεθε ηδηαίηεξε έκθαζε ζηα δεδνκέλα ηεο ζπγθεθξηκέλεο 

κεζόδνπ, ε νπνία κπνξεί λα επηβεβαηώζεη ην αθξηβέο ζεκείν πξόζδεζεο ηνπ 

miRNA πάλσ ζην κεηάγξαθν ηνπ γνληδίνπ ζηόρνπ ηνπ.  

Η ζπιινγή ηέηνησλ δεδνκέλσλ κπνξεί λα ρξεζηκνπνηεζεί ζε κεγάιν εύξνο 

εθαξκνγώλ, όπσο ηελ αλαβάζκηζε κίαο ζρεηηθήο βάζεο δεδνκέλσλ ή ηελ 

εθπαίδεπζε αιγνξίζκσλ πξόβιεςεο ζηόρσλ ησλ miRNAs. 
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ABSTRACT 

MicroRNAs are small non-coding RNA molecules considered to be the main 

post-transcriptional regulators of gene expression. In the past few years, the 

great interest of understanding their functional role has lead to vigorous 

research efforts concerning the biogenesis and function of miRNAs. 

One of the most important processes in miRNA research is the identification 

of the interactions they have with their target genes. These interactions can 

be verified by high and/or low throughput experimental techniques. 

Microarrays are a high throughput technique vastly applied in the miRNA 

research, as a means to examine the transcriptome-wide effects of the 

overexpression or inhibition of a miRNA under study. The wealth of 

information that lies in microarray datasets can be meticulously processed in 

order to infer interactions of miRNAs and their target genes. 

In this thesis, different approaches of microarray data processing were 

applied, and a comparison of them was made to examine the most reliable 

data processing method. Apart from the miRNA:gene interactions that 

emerged from the Microarrays, the scope of this thesis was also to collect 

data regarding interactions verified by the low throughput technique of the 

Reporter genes in various cell types and under different experimental 

conditions. Considering that this method can provide the exact location of the 

binding site, great emphasis was given on its derived data. 

The collection of data related to these interactions can be used in a wide 

range of applications, including the update of a relevant database, or the 

training of miRNA target prediction algorithms. 
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