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ΜΕΤΑΓΡΑΦΗ

ΜΕΤΑΦΡΑΣΗ



Αλληλουχία

• Είναι μια σειρά από νουκλεοτίδια ή 
αμινοξέα όπως αυτά εμφανίζονται σε 
ένα μόριο DNA ή RNA και μια πρωτεΐνη 
αντίστοιχα

Πχ TACTAGAGC

Nucleic acid 1-letter code
A = Αδενίνη | T = Θυμίνη

G = Γουανίνη | C = Κυτοσίνη



Μεταγραφή
Οι François Jacob και Jacques Monod ανακάλυψαν επίσης ότι η αλληλουχία ενός 
mRNA μορίου είναι συμπληρωματική με ένα τμήμα μίας από τις δύο αλυσίδες DNA.



20 Αμινοξέα 64 Κωδικόνια



Amino acid abbreviations
Amino acid 3-letter code 1-letter code
alanine ala A
arginine arg R
asparagine asn N
aspartic acid asp D
asparagine or aspartic acid asx B
cysteine cys C
glutamic acid glu E
glutamine gln Q
glutamine or glutamic acid glx Z
glycine gly G
histidine his H
isoleucine ile I
leucine leu L
lysine lys K
methionine met M
phenylalanine phe F
proline pro P
serine ser S
threonine thr T
tryptophan trp W
tyrosine tyr Y
valine val V



Αποτέλεσμα πολυμορφισμών

• Synonymous 
(Silent)

• Non-Synonymous
– Nonsense

• A random stop codon is introduced, 
and the protein is incomplete

– Missense
• In a conservative missense mutation, 

the amino acid replaced is similar in 
function and shape to the amino acid 
being replaced.

• In a non-conservative missense 
mutation, a completely different kind 
of amino acid is added to the chain.

https://biologydictionary.net/missense-mutation/



NCBI Nucleotide

Database selection

Search BC054498 (=accession number)





Protein accession number

Protein 
sequence

CDS
(coding 

sequence)



... Nucleotide 
sequence



Expasy translate

Insert nucleotide sequence



AUGAUGGCA

1.Υπάρχουν τρία πιθανά reading frames, 
ανάλογα με το πού ξεκινά η ανάγνωση:AUG 
AUG GCA → Μεθειονίνη (Met) - Μεθειονίνη 
(Met) - Αλανίνη (Ala)

2.U GA UGG CA... → Δεν σχηματίζεται 
λειτουργική πρωτεΐνη.

3.G AU GGC A... → Δεν σχηματίζεται 
λειτουργική πρωτεΐνη.



Ανοιχτά 
πλαίσια 

ανάγνωσης

Το open reading frame (ORF) είναι ένα τμήμα 
του mRNA που περιλαμβάνει:
1.Ένα κωδικόνιο έναρξης (start codon): 
Συνήθως το AUG.
2.Μία σειρά κωδικονίων που κωδικοποιούν 
αμινοξέα.
3.Ένα κωδικόνιο τερματισμού (stop codon): 
UAA, UAG, ή UGA.

5'-UTR: Αμετάφραστη. Βοηθά στη 
ρύθμιση.
ORF: Μεταφράζεται σε πρωτεΐνη:
3'-UTR: Αμετάφραστη. Ρυθμίζει τη 
σταθερότητα και τη μεταφορά του 
mRNΑ



Ψάχνοντας στις βάσεις
• Basic Local Alignment Search Tool (BLAST)

Το βασικό εργαλείο αναζήτησης τοπικής στοίχισης 
(BLAST) είναι ένα πρόγραμμα που αναφέρει περιοχές 
τοπικής στοίχισης μεταξύ αλληλουχίας αναζήτησης 
(query) και αλληλουχιών σε μια βάση δεδομένων
(subject-target). Η ικανότητα ανίχνευσης της ομολογίας 
αλληλουχίας μας επιτρέπει να προσδιορίσουμε εάν ένα 
γονίδιο ή μια πρωτεΐνη σχετίζεται με άλλα γνωστά 
γονίδια ή πρωτεΐνες. Η ανίχνευση ομόλογων 
αλληλουχιών διευκολύνει επίσης την αναγνώριση των 
διατηρημένων τομέων που μοιράζονται τα πολλαπλά 
γονίδια και την αναγνώριση των μελών μιας οικογένειας 
γονιδίων 





Insert protein sequence

Restrict search to specific taxon

BLASTn: Nucleotide query vs Nucleotide db
BLASTp: Protein query Protein db

BLASTx: Nucleotide query (auto-translated) vs Protein db



BLAST
• Εύρεση της μέγιστης δυνατής ομοιότητας 

μεταξύ αλληλουχιών query - subject



Multiple Sequence alignment (MSA)

• Όταν θέλουμε να ελέγξουμε πολλαπλές αλληλουχίες ίδιου μήκους για 
ομολογία μεταξύ τους

• Συνήθως κάνει ανά-δύο συγκρίσεις (pairwise).
• Συχνότεροι Αλγόριθμοι : Clustal (W or OMEGA), MUSCLE, MAFFT 





• Πρωτεϊνη

Στοίχιση και πολλαπλή στοίχιση
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