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ΠΔΡΗΛΖΦΖ 

 

Οη ππνινγηζηηθέο κέζνδνη πνπ ρξεζηκνπνηνχληαη παξαδνζηαθά γηα ηε δηεξεχλεζε ησλ 

ιεηηνπξγηψλ θαη ησλ αιιειεπηδξάζεσλ ησλ πξσηετλψλ ζηεξίδνληαη ζηε ζχγθξηζε ησλ 

αιιεινπρηψλ ησλ πξνο εμέηαζε πξσηετλψλ κε άιιεο γλσζηψλ θαη ραξαθηεξηζκέλσλ 

πνιππεπηηδίσλ. Ζ πξνζέγγηζε απηή παξνπζηάδεη θάπνηα εγγελή πξνβιήκαηα, φπσο φηη 

κπνξεί λα εθαξκνζηεί κφλν γηα πξσηεΐλεο πνπ έρνπλ δηαθξηηέο νκφινγεο, νη νπνίεο 

είλαη γλσζηήο ιεηηνπξγίαο. Σα ηειεπηαία ρξφληα αλαπηχζζνληαη κεζνδνινγίεο πνπ 

μεπεξλάλε ηα παξαπάλσ εκπφδηα. Μία ηέηνηα κέζνδνο είλαη ε αλάιπζε γεγνλφησλ 

ζπγρψλεπζεο πξσηετληθψλ δνκηθψλ ελνηήησλ. Βαζίδεηαη ζην γεγνλφο φηη φηαλ δχν 

μερσξηζηέο πξσηεΐλεο ελφο νξγαληζκνχ εληνπηζηνχλ ζπγρσλεπκέλεο ζε κία πξσηεΐλε 

ελφο άιινπ, είλαη πνιχ πηζαλφ λα αιιειεπηδξνχλ θαη λα παξνπζηάδνπλ ζπγγελείο 

ιεηηνπξγίεο. Αληηθείκελν ηεο παξνχζαο εξγαζίαο είλαη ε πινπνίεζε πιαηθφξκαο γηα ηελ 

πιήξε απηνκαηνπνίεζε κεζνδνινγίαο πνπ εληνπίδεη γεγνλφηα ζπγρψλεπζεο 

πξσηετληθψλ δνκηθψλ ελνηήησλ. Ζ πιαηθφξκα πινπνηήζεθε κε ηε ρξήζε ηνπ 

πξνγξακκαηηζηηθνχ παθέηνπ Matlab R2009b. Γηα θάζε αλάιπζε δεκηνπξγνχληαη αξρεία 

θεηκέλνπ κε ηα απνηειέζκαηα ηεο δηαδηθαζίαο θαη παξέρνληαη δπλαηφηεηεο γηα 

αμηνιφγεζε ησλ γεγνλφησλ ζπγρψλεπζεο κε ηε ρξήζε πηλάθσλ θαη γξαθηθψλ 

αλαπαξαζηάζεσλ. Σέινο, ζηα απνηειέζκαηα παξέρνληαη ζχλδεζκνη πξνο θαηάιιειε 

ηζηνζειίδα πξσηετληθήο βάζεο δεδνκέλσλ (NCBI). ΢ηελ εξγαζία πεξηγξάθεηαη επηπιένλ 

έλα παξάδεηγκα αλάιπζεο γεγνλφησλ ζπγρψλεπζεο κεηαμχ ηξηψλ νξγαληζκψλ (Aquifex 

aeolicus, Thermofilum pendens, Entamoeba histolytica), πνπ πξαγκαηνπνηήζεθε κε ηε 

ρξήζε ηεο πιαηθφξκαο. 

 

ΘΔΜΑΣΗΚΖ ΠΔΡΗΟΥΖ: Βηνπιεξνθνξηθή 

 

ΛΔΞΔΗ΢ ΚΛΔΗΓΗΑ: βηνπιεξνθνξηθή, πξφβιεςε ιεηηνπξγίαο πξσηεΐλψλ, πξφβιεςε 

πξσηετληθψλ αιιειεπηδξάζεσλ, ζπγρψλεπζε πξσηεΐλψλ, ζπγρψλεπζε πξσηετληθψλ 

δνκηθψλ ελνηήησλ.  



 

 

ABSTRACT 

 

Traditional computational methods for predicting protein function and protein-protein 

interactions are based on amino acid sequence comparisons between proteins of 

unknown function and others that are characterized. These methods have some innate 

disadvantages, e.g. they cannot produce any result if a protein does not have a 

homolog of known function. In the recent years, methodologies are being developed in 

order to overcome the aforementioned problems. One such method is the protein 

domain fusion analysis. It is based on the fact that if two separate proteins from one 

organism are fused in a protein from another organism, then they are likely to interact 

and have relevant functions. The main purpose of this thesis is to create an application 

for the automation of protein domain fusion analysis. The application was created in 

Matlab R2009b. Text files are created for each analysis‟ results. Comprehensive tables 

and graphical representations of the fused events are also provided for better evaluation 

of the results. Finally, the application creates links to the appropriate web pages from 

the NCBI protein database. The thesis also includes an example of domain fusion 

analysis between three organisms (Aquifex aeolicus, Thermofilum pendens, Entamoeba 

histolytica) that was performed by the developed software. 
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