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Transcriptomics-Μεταγραφωματικη	

Μεταγράφωμα	(Transcriptome)!	Το	σύνολο	των	RNAs	που	περιέχει	ένα	κύτταρο.	
	
•  Σύνδεση	ανάμεσα	στο	DNA	και	στα	γονίδια	που	εκφράζονται		
	
•  Πρότυπα	έκφρασης	σε	διαφορετικές	φυσιολογικές	καταστάσεις	
à Διάυξηση	à	αλλαγή	του	μεταβολισμού	ανάλογα	με	τη	διαθέσιμη	τροφή	
	
•  Πρότυπα	έκφρασης	κατά	την	ανάπτυξη	
à Μεταμόρφωση	εντόμων	à	αλλαγές	στην	οικοθέση	
	
•  Πρότυπα	έκφρασης	στη	μάθηση	και	στη	μνήμη.	
à	Έκφραση	γονιδίων	και	σύνθεση	πρωτεΐνών	που	ισχυροποιούν	τις	συνάψεις	στον	
εγκέφαλο		
	
Μελέτη	με	RNA	seq	ολόκληρου	γονιδιώματος	και	microarrays	



Διαύξηση	στον	Saccharomyces	cerevisiae		
	
•  Παρουσία	γλυκόζηςà	ζύμωσηà	μονοπάτι	Embden-

Meyerhofà	αναγωγή	γλυκόζης	σε	EtOH	
•  Απουσία	γλυκόζης	à	οξειδωτικός	μεταβολισμός	à	

κύκλος	του	Krebs	και	οξειδωτική	φωσφορυλίωση	
•  Έκφραση	καινουριων	γονιδίων	αλλά	και	γονιδίων	για	τη	

μετάβαση	στον	οξειδωτικό	μεταβολισμό.	
•  Ενεργοποίηση	γονιδίων	για	την	‘ειδοποίηση’	της	

έλλειψης	γλυκόζης.	

Πρότυπα	έκφρασης	σε	διαφορετικές	φυσιολογικές	καταστάσεις	



Πρότυπα	έκφρασης	κατά	την	ανάπτυξη	

Ανάπτυξη	της	Drosophila	melanogaster	
	
•  Διαφορετικά	στάδια	ανάπτυξης	
à εμβρυϊκόàπρονύμφηà	νύμφηàενήλικο	
	
•  Arbeitman	et	al.(2002)	
à  cDNA	βιβλιοθήκεςà	4.028	γονίδια	(1/3	συνολικών	γονιδίων)	
à Μέτρηση	επιπέδων	έκφρασης	σε	διαφορετικά	στάδια/	

σύγκριση	με	τα	συνολικά	επίπεδα.	
à 86%	των	γονιδίων	άλλαξαν	επίπεδο	έκφρασης	σε	κάποιο	

στάδιοà	τα	περισσότερα	σε	βαθμό	>4.	
à Τα	περισσοτερα	γονίδια	υπερεκφράζονται	στο	εμβρυϊκό	

σταδιο	àμεταγραφικοί	παράγοντες,	πρωτεΐνες	μεταφοράς	
σημάτων,	μεταφορικές	πρωτεΐνες,	πρωτεΐνες	για	κυτταρική	
πρόσκόλληση,	βιοσυνθετικά	ένζυμα	àμητρικής	προέλευσης,	η	
έκφρασή	τους	σταματάει	6-7	ώρες	μετά	τη	γονιμοποίηση	

à  Γονίδια	με	μία	κορυφή,	με	δύο,	και	γονίδια	που	
αυξομειώνονται	χωρίς	πρότυπο	



Δημιουργία	βάσης	δεδομένων	μεταγραφωμάτων	θαλάσσιων	Αγγειόσπερμων	
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Μέθοδοι	

•  Απομόνωση	RNA	από	τα	φύλλα	έξι	διαφορετικών	ειδών	θαλάσσιων	Αγγειόσπερμων	
	
•  Αλληλούχηση	με	Illumina	HiSeq	
	
•  Συναρμολόγηση	μεταγραφωμάτων	και	ομαδοποίηση	(clustering)	
•  Ομαδοποίηση	σε	Unigenes	(isoforms)	
	
•  Υπολογισμός	της	‘ολοκλήρωσης/completness’	του	μεταγραφώματος	με	βάση	άλλες	

βάσεις	δεδομένων	για	ορθόλογα	γονίδια	άλλων	φυτών	και	PFAM	μοντελα	(βασικές	
περιοχές	πρωτεϊνών.	

	
•  Λειτουργικός	σχολιασμός	με	την	χρήση	BLASTx	(UniProt	TrEMBL)	
•  Πρόβλεψη	κωδικών	περιοχών	και	μεταγραφικών	παραγόντων	



Αποτελέσματα	



Αποτελέσματα	



Εφαρμογές	
•  Οι	αντλίες	πρωτονίων	είναι	σημαντικές	στην	προσαρμογή	των	φυτών	στην	υψηλή	

αλατότητα	à	ελάχιστα	μελετημένες	στα	θαλάσσια	φυτά	
	
Μελέτη	με	την	SeagrassDB	των	Η+-ATPase	(ATP	+	H2O	+	H+

in	⇌	ADP	+	phosphate	+	H+
out)	

	
à Χρήση	της	Η+-ATPase	από	Α.	thaliana	και	BLASTx	με	διαφορετικά	είδη	στη	SeagrassDB	
à Ευθυγράμμιση	των	αλληλουχιών.	
à	Υψηλός	βαθμός	συντήρησης	


