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ΠΔΡΗΛΖΦΖ 
 

Η έξεπλα ζηνλ ηνκέα ηεο πξσηενκηθήο πξαγκαηεύεηαη ηελ ζπζηεκαηηθή 

αλάιπζε ησλ πξσηετλώλ όπσο απηέο εθθξάδνληαη ζε έλα δνζκέλν θύηηαξν, 
ηζηό, ή βηνινγηθό ζύζηεκα, ζε κηα δνζκέλε ρξνληθή ζηηγκή. Καηά ηελ αλάιπζε 
απηή εληνπίδνληαη πηζαλέο αιιαγέο ζηα επίπεδα ησλ πξσηετλώλ - κεηαμύ 

δηαθνξεηηθώλ βηνινγηθώλ θαηαζηάζεσλ (θπζηνινγηθό, παζνινγηθό) - νη νπνίεο 
νθείινληαη ζε πνηθίιεο παζήζεηο ή είλαη απνηέιεζκα εμσγελώλ παξαγόλησλ, 
όπσο ηνμηθνί παξάγνληεο. Μηα από ηηο βαζηθέο απαηηήζεηο ζηε κειέηε ηνπ 

πξσηεόκαηνο είλαη ε αλάγθε εύξεζεο αμηόπηζηεο ηερληθήο δηαρσξηζκνύ ε 
νπνία είλαη ηθαλή λα δηαρσξίζεη πνιύπινθα πξσηετληθά κείγκαηα, αθόκα 
θαη  ρηιηάδσλ πξσηετλώλ ζε έλα πείξακα. Η δηζδηάζηαηε ειεθηξνθόξεζε ηνπ 

πεθηώκαηνο είλαη κηα ηζρπξή, θαζηεξσκέλε κέζνδνο γηα ηνλ δηαρσξηζκό 
ρηιηάδσλ πξσηετλώλ κέζα ζε έλα βηνινγηθό δείγκα. Με ηελ δηζδηάζηαηε 
ειεθηξνθόξεζε ηνπ πεθηώκαηνο νη πξσηεΐλεο δηαρσξίδνληαη ζύκθσλα κε ην 

θνξηίν ηνπο θαη ην κέγεζνο ηνπο ζε μερσξηζηέο θειίδεο ζε έλα πήθησκα. Η 
ηνπνζεζία όπνπ ε πξσηεΐλε κεηαλαζηεύεη θαηά ηελ δηάξθεηα ηνπ δηαρσξηζκνύ 
είλαη ραξαθηεξηζηηθή γηα θάζε ζπγθεθξηκέλε πξσηεΐλε θαη ην κέγεζνο θαη ε 

έληαζε ηεο θειίδαο εμαξηάηαη από ηελ πνζόηεηα ηεο πξσηεΐλεο. ΢πλεπώο, κηα 
πξσηεΐλε ραξαθηεξίδεηαη από ηελ ζέζε ηεο πάλσ ζην πήθησκα, θαη από 
γεσκεηξηθέο παξακέηξνπο πνπ πεξηγξάθνπλ ην ζρήκα θαη ηνλ όγθν ηεο 

αληίζηνηρεο θειίδαο. Η πνιππινθόηεηα ησλ θειίδσλ ππαγνξεύεη ηελ ρξήζε 
δπλαηώλ κεζόδσλ επεμεξγαζίαο εηθόλαο ώζηε λα αλαιπζνύλ ηα πεθηώκαηα 
θαη λα απνκνλσζνύλ νη πξσηεΐλεο. 

΢ηελ παξνύζα δηπισκαηηθή αλαπηύρζεθε αιγόξηζκνο επεμεξγαζίαο εηθόλαο 

γηα ηνλ εληνπηζκό ησλ πξσηετληθώλ θειίδσλ ζε πεθηώκαηα δηζδηάζηαηεο  
ειεθηξνθόξεζεο. Η πξνηεηλόκελε κέζνδνο ρξεζηκνπνηεί δηζδηάζηαηα 
ηζηνγξάκκαηα θαη κέζνδν  θαηάηκεζεο watershed γηα ην δηαρσξηζκό ησλ 

θειίδσλ ζε πξσηεΐλεο. Η πξνζπάζεηα πινπνίεζεο ελόο ηέηνηνπ αιγνξίζκνπ 
θξίλεηαη  απαξαίηεηε αθνύ ηα δηαζέζηκα ινγηζκηθά επεμεξγαζίαο εηθόλσλ 
πξσηενκηθήο δελ παξέρνπλ ηθαλνπνηεηηθά απνηειέζκαηα θαη ζπλήζσο 

απαηηνύλ ηελ παξέκβαζε ηνπ ρξήζηε γηα ηελ βειηηζηνπνίεζε ησλ 
απνηειεζκάησλ. Η πξνηεηλόκελε κέζνδνο θαηάηκεζεο θειίδσλ εθαξκόζζεθε 
ζε ζπλζεηηθέο θαη ζε πξαγκαηηθέο εηθόλεο θαη ηα απνηειέζκαηα πνπ 
πξνέθπςαλ θξίλνληαη ηθαλνπνηεηηθά. 
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ABSTRACT 
 

Research in proteomics deals with the systematic analysis of proteins as they 

are expressed in a given cell, tissue, or biological system in a provisionally 
assigned time. In this analysis possible changes and alterations in the levels 
of proteins of different biological situations (normal, pathological) due to a 

variety of diseases or result of exogenous factors such as toxic agents are 
identified. One of the basic requirements in studying proteomics is the need to 
find a reliable separation technique that is able to separate complex protein 

mixtures, even thousands of proteins in one experiment. The two-dimensional 
gel electrophoresis is a strong, established method to separate thousands of 
proteins in a biological sample. The location where the protein migrates during 

the separation is typical for each particular protein and the size and intensity 
of stain depends on its amount. Therefore, a protein is characterized by its 
position on the gel, and by geometric parameters describing the shape and 

size of the spots. The complexity of the spots requires the use of specialized 
image processing methods in order to analyze gels containing isolated 
proteins.  

The subject of this thesis was the development of an original algorithm for 
locating protein spots on two-dimensional gels electrophoresis images. The 

method is based on 2D-Histograms and watershed approach to segment the 
spots. The development of such algorithm is considered to be of critical 
importance since the available software packages provide unsatisfactory 

results and usually require user intervention in order to optimize their 
efficiency. The proposed segmentation method was evaluated using synthetic 
and real images and provided promising results. 
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