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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 

Τα θαλάσσια φανερόγαμα είναι μία μοναδική ταξινομική βαθμίδα του Βασιλείου των 

φυτών πλήρως βυθισμένων και προσαρμοσμένων στο θαλάσσιο οικοσύστημα. Σκοπός 

της παρούσας έρευνας είναι η εύρεση εξελικτικών διαφορών ανάμεσα στα είδη 

Cymodocea nodosa και Zostera marina στην προσαρμογή τους, κατά την μετοίκιση 

από το χερσαίο στο θαλάσσιο περιβάλλον. Το διαθέσιμο μεταγράφωμα της C.nodosa 

αναλύθηκε μέσω ομικών τεχνικών, τόσο με θαλάσσια όσο και με χερσαία φυτά. Τα 

αποτελέσματα φανέρωσαν ότι οι περισσότερες αντιστοιχίες σε ορθόλογα εμφανίζονται 

στα είδη Elaeis guineensis, (19%) Phoenix dactylifera (17%) που είναι 

μονοκοτυλήδονα, όπως και η C.nodosa αλλά και στο είδος Zea mays (17%) που είναι 

δικοτυλήδονο. Επιπλέον, τα περισσότερα μετάγραφα σωρεύονται στις γονιδιακές 

οντολογίες που σχετίζονται με το κυτταρόπλασμα και την σύνδεση του ATP. 

Συμπερασματικά, φαίνεται ότι ο εγκλιματισμός των φανερόγαμων στο υποθαλάσσιο 

περιβάλλον τα ‘ώθησε’ να αποδεσμευτούν από την παρουσία γονιδίων για την 

προστασία από την υπεριώδη ακτινοβολία και του μπλε χρώματος. Μετάγραφα, για τις 

δομές των στομάτων και της βιοσύνθεσης πτητικών ουσιών, απουσιάζουν επίσης και 

από τα δύο φανερόγαμα με την μόνη εξαίρεση, το ένζυμο 1-αμινοκυκλοπροπάνιο-1-

καρβοξυλική οξυδάση (ACO) της σύνθεσης του αιθυλενίου, να παρουσιάζεται στην 

C.nodosa που ενδεχομένως να έχει προσφύγει σε διαφορετική εξελικτική πορεία από το 

Z.marina. 
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ABSTRACT 

 

Seagrasses are a unique taxonomic rank of the kingdom of Plants and they are totally 

submerged and acclimated in marine environment. The aim of this study was the 

discovery of differences in the evolutionary path, between Cymodocea nodosa and 

Zostera marina, when they move from terrestrial to marine environment. Furthermore, 

there was comparison among transcriptomes of C.nodosa and a mixture of terrestrial 

plants. The results revealed that most ortholog matches are found in Elaeis guineensis 

(19%) and Phoenix dactylifera (17%) which are monocots like C.nodosa  and Zea mays 

(17%) which is eudicot species. In addition, most of transcripts accumulate in the 

cytoplasm-related and ATP-binding gene ontologies. In conclusion, genes that are 

related with UV protection and blue radiation have all over been omitted because of the 

acclimatization in marine environment. Stomatia- related transcripts are totally absent in 

both seagrasses. Genes that are related in biosynthesis of volatile substances are absent 

too in two seagrasses with one exception the enzyme 1-aminocyclopropane-1-

carboxylate oxydase (ACO), which is a key enzyme for the ethylene biosynthesis and 

exists in transcriptome of C.nodosa. This observation shed some light in evolutionary 

course between C.nodosa and Z.marina, which it seems to be divergent. 
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1. ΕΙΣΑΓΩΓΗ  

 

 Τα θαλάσσια φανερόγαμα ή αγγειόσπερμα δεν είναι φύκη. Είναι ανθοφόρα 

φυτά τα οποία αναπτύσσονται και αυξάνονται, παράκτια και σε εκβολές ποταμών, 

πλήρως βυθισμένα. Εξελίχθηκαν από τα θαλάσσια φύκη σε χερσαία φυτά και έπειτα 

επέστρεψαν πάλι στο θαλάσσιο οικοσύστημα (Williams, 2016). Ανήκουν όλα στην 

Τάξη των Alismatales και είναι μονοκοτυλήδονα, επειδή κάθε σπόρος έχει μόνο ένα 

εμβρυακό φύλλο ή κοτυληδόνα. Η δομή τους, στο κατώτερο τμήμα, περιλαμβάνει 

ρίζες, που βοηθούν τόσο στην αγκύρωση του φυτού στο κινητό υπόστρωμα, όσο και 

στην συγκράτηση του ίδιου του υποστρώματος, ανατρέποντας την διάβρωση του. 

Επιπλέον, διαθέτουν κορμό, εξειδικευμένα φύλλα που καλύπτονται από επιβιωτικούς 

οργανισμούς, αλλά και εμφανή άνθη και καρπούς, που προκύπτουν από υδρόφιλη 

επικονίαση. 

Τα φυτά αυτά αποτελούν θεμελιώδη κομμάτια του θαλάσσιου οικοσυστήματος. 

Είναι σημαντικοί πρωτογενείς παραγωγοί, καθώς παρέχουν οργανικές προμήθειες στα 

άμεσα εξαρτημένα τροφικά πλέγματα που συμμετέχουν. Οι λειμώνες που σχηματίζουν, 

δρουν ως τόποι σύζευξης, ωοτοκίας αλλά και ως καταφύγια για τα εμβρυικά στάδια, 

πληθώρας υδρόβιων ζωικών οργανισμών. Επιπλέον, θεωρούνται σημαντικό 

οικοσύστημα για τους ανθρώπους, διότι συμμετέχουν σημαντικά στην αλιεία και στην 

στρατολόγηση πολλών ιχθυοαποθεμάτων. 

Εξαιτίας της ευαισθησίας που έχουν στην ποιότητα του νερού χρησιμοποιούνται 

και ως βιοδείκτες για την υγεία του οικότοπου, παρέχοντας πληροφορίες για τον βαθμό 

καταπάτησης και ρύπανσης της παράκτιας ζώνης από τον άνθρωπο, αλλά και των 
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κλιματικών αλλαγών. Οι πληροφορίες που εκμαιεύονται είναι καθοριστικές ώστε να 

βελτιωθούν οι στρατηγικές διαχείρισης και προστασίας. Η πίεση που τους ασκείται, 

είτε υποβαθμίζοντας το αβιοτικό περιβάλλον είτε δρώντας άμεσα στους λειμώνες, 

καταστρέφοντάς τους, με συνεχείς εκβαθύνσεις ή σύρσεις μηχανότρατας, τα οδήγησε 

στον εποικισμό βαθύτερων ζωνών. 

Το σύνολο των πληροφοριών ωστόσο για την εξέλιξη, την προσαρμογή, και την 

φυσιολογία των θαλάσσιων φανερόγαμων βρίσκεται στο σύνολο του γονιδιώματος. 

Λόγω τη τεράστιας πληροφορίας των γενωμάτων, η συνεισφορά της Βιοπληροφορικής 

καθώς και των νέων, υψηλής απόδοσης -ομικών (omics) τεχνικών, που 

συμπεριλαμβάνει, είναι απαραίτητη. Η σύμπραξη των επιστημών της Βιολογίας, της 

Πληροφορικής, της Στατιστικής και των Μαθηματικών αποτέλεσε το γεφύρωμα στην 

μεταχείριση και ερμηνεία του γενώματος δίνοντας καθοριστικές απαντήσεις στην 

πορεία των εξαιρετικών αυτών οργανισμών στον γεωλογικό χρόνο. 

 

1.1 ΤΑΞΙΝΟΜΗΣΗ-ΒΙΟΓΕΩΓΡΑΦΙΑ 

 

Συστηματική κατάταξη του θαλάσσιου φανερόγαμου Cymodocea nodosa (Ucria 

Ascherson): Βασίλειο: Viridiplantae (Greenplants) (Cavalier-Smith1981), Φύλο: 

Tracheophyta (Cavalier-Smith), Κλάση: Liliopsida (Monocots), Τάξη: Najadales 

(Dumort., 1929), Οικογένεια: Cymodoceaceae (Vines, 1895), Γένος: Cymodocea 

(K.D.Koenig, 1806). 

 Το κυρίαρχο αυτό είδος της μεσοπαράλιας και υποπαραλιακής ζώνης απαντά 

ευρύτατα στην Μεσόγειο θάλασσα, στους κόλπους και τις λιμνοθάλασσές της. Ωστόσο, 
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υπάρχει στις Νότιες ακτές του Ατλαντικού ωκεανού, στις Νότιες ακτές της Ισπανίας 

καθώς και στις Κανάριες Νήσους. 

1.2 ΒΙΟΛΟΓΙΑ – ΑΝΑΠΑΡΑΓΩΓΗ  

 

 H C.nodosa είναι ένας διπλοειδής οργανισμός (Koce et al., 2003) και 

αναπαράγεται είτε με αγενή πολλαπλασιασμό είτε εγγενώς με την βλάστηση σπορίων 

(Ruggiero et al., 2005). Είναι δίοικο είδος με άμισχα θηλυκά άνθη, φέροντας δύο 

ωοθήκες (Caye & Meinesz, 1985). Η ανθοφορία συμβαίνει την άνοιξη (Ruggiero et al., 

2005). Την εποχή αυτή τα άνθη των αρσενικών και θηλυκών είναι ευδιάκριτα. Στο 

άνθος του θηλυκού οι στήμονες επιμηκύνονται, ενώ ο ύπερος ‘αναδεικνύει’ τα 

νηματώδη στίγματα, ανερχόμενα από το εσωτερικό του άνθους (Buia&Mazzella 1991). 

Η γύρη είναι νηματοειδούς μορφής και απελευθερώνεται από τους ανθήρες 

κατά την χαμηλή παλίρροια (Cox & Humphries, 1993). Μετά την υδρόφιλη επικονίαση 

και την επερχόμενη γονιμοποίηση οι καρποί παραμένουν στο αρχικό μητρικό φυτό 

μέχρι το τέλος του καλοκαιριού. Η απελευθέρωσή τους προβλέπει την χωρική 

διασπορά του φυτού, ενώ οι σπόροι μπορεί να παραμείνουν για αρκετό χρονικό 

διάστημα στο θαλάσσιο υπόστρωμα μέχρι τις κατάλληλες συνθήκες της εκβλάστησης. 

 

1.3 ΜΟΡΦΟΛΟΓΙΚΑ ΧΑΡΑΚΤΗΡΙΣΤΙΚΑ  

 

 Το βάθος αύξησης και ανάπτυξης, του C.nodosa, είναι σε βάθη από 0,4-7m ενώ 

στην Γαλλία έχει βρεθεί και τα 18m (Caye&Meinesz 1985). Το υπόστρωμα 

ευδοκίμησης του αποτελείται από χονδρόκοκκη άμμο ή πηλό, σε περιοχές ηλιόλουστες 

με κυματική ή χωρίς δράση (Εικόνα 1). Τα φύλλα είναι επιμήκη πλάτους μερικών 
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χιλιοστών, πράσινου χρώματος, με συνήθης μήκος 40cm και εμφανίζονται σε 

αντικριστή και εναλλασσόμενη διάταξη. Οι βλαστοί φύονται στους κόμβους, το σημείο 

τομής του οριζόντιου και κάθετου άξονα. Οι άξονες του ριζώματος εμφανίζουν 

πλαγιοτροπική ανάπτυξη εκ των οποίων φύονται άξονες-βλαστοί με ορθροτροπική 

ανάπτυξη (Εικόνα 2).  

 

 

 

Εικόνα 1: Cymodocea nodosa  σε αραιό λιβάδι χωρίς εισβολές από άλλα είδη 

http://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=Wcb51064700e37413&-

session=abv4:AC1F0BCA0314a19842QK9F919D8A 
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Εικόνα 2: Μορφολογικά χαρακτηριστικά του είδους C.nodosa http://www.floracatalana.net/cymodocea-nodosa-
ucria-asch- 

 

1.4 ΦΥΣΙΟΛΟΓΙΑ 

 

 Η C. nodosa αποτελεί ένα ευρύαλο είδος της θαλάσσιας χλωρίδας και ευδοκιμεί 

στην υποπαραλιακή ζώνη των ακτογραμμών. Οι κύριες διαδικασίες ανάπτυξης και 

αύξησής της, η φωτοσύνθεση και η κυτταρική αναπνοή, πραγματοποιούνται όπως και 

στα χερσαία φυτά. Ωστόσο, η διεξαγωγή της ανταλλαγής αερίων με το θαλάσσιο 

περιβάλλον επιτυγχάνεται μέσω της λεπτής πορώδης επιδερμίδας των φύλλων και όχι 

με στόματα. Εσωτερικά των φύλλων υπάρχουν αεροφόροι χώροι, το αερέγχυμα, το 

οποίο αποτελεί την αποθήκη των αερίων οξυγόνου (O2) και διοξειδίου του άνθρακα 

(CO2), ώστε να χρησιμοποιηθούν σε συνθήκες ανοξίας. Επίσης, παρέχουν και την 

κατάλληλη ανόρθωση των φύλλων, με σκοπό την μεγιστοποίηση της φωτοσύνθεσης. 

Επίσης, μέσω των φύλλων έχει την ικανότητα να αναπληρώνει την έλλειψη σε θρεπτικά 

Φύλλα 

Πλαγιότροπο 

ρίζωμα 

Βλαστός 

Κολεός 

Κόμβος 

φύλλων 

Ορθότροπο ρίζωμα 
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συστατικά που ενδεχομένως να συμβεί, απευθείας από το θαλάσσιο περιβάλλον 

(Hartog, 1970). 

 

1.5 ΠΡΟΣΑΡΜΟΓΗ ΤΩΝ ΦΑΝΕΡΟΓΑΜΩΝ ΣΤΟ ΘΑΛΑΣΣΙΟ 

ΠΕΡΙΒΑΛΛΟΝ 

 

 Τα θαλάσσια φανερόγαμα ξαναγύρισαν στην θάλασσα εδώ και περίπου 200 

εκατομμύρια χρόνια. Στην επιστροφή τους στο θαλάσσιο περιβάλλον διατήρησαν 

κάποια χαρακτηριστικά από τους χερσαίους προγόνους τους όπως τον κορμό, τα 

φύλλα, τα άνθη και τους καρπούς. Ωστόσο, στην μετάβαση τους στην θάλασσα 

‘επένδυσαν’ σε χαρακτηριστικά, που τους προσδίδουν προσαρμογή στο θαλάσσιο 

περιβάλλον, διαφορετικά από αυτά που απαιτούν τα χερσαία φυτά. Ο φωτοσυνθετικός 

μηχανισμός χρειάστηκε να μορφοποιηθεί ώστε να αξιοποιηθούν οι αλλαγές της έντασης 

του φωτός κατά μήκος της υδάτινης στήλης, που μειώνεται ανάλογα με το βάθος και η 

διαφορετική σύνθεση του μήκους κύματος του φωτός που φτάνει στα φυτά. (Jvia et al., 

1998). Επιπλέον, τα θαλάσσια αγγειόσπερμα χαρακτηρίζονται από τις υψηλότερες 

απαιτήσεις σε φως μεταξύ των αγγειόσπερμων (Orth et al., 2006). Ένας, παράγοντας 

που ευθύνεται για τις υψηλές απαιτήσεις τους σε φως είναι τα ανοξικά ιζήματα στα 

οποία είναι ριζωμένο. Τα ιζήματα αυτά αμβλύνουν το πρόβλημα της επάρκειας του 

οξυγόνου στο εσωτερικό των ιστών των φυτών. Επομένως, η ένταση της φωτοσύνθεσης 

θα πρέπει να είναι επαρκής για να ισοσταθμίσει τις απώλειες. Ωστόσο, όταν η 

εσωτερική μεταφορά οξυγόνου από τον βλαστό στις ρίζες είναι αναποτελεσματική είναι 

ικανά να καταφύγουν σε ζυμωτικό μεταβολισμό (Terrados et al., 1999). 

Εξειδικευμένα στο θαλάσσιο περιβάλλον τα θαλάσσια φανερόγαμα συχνά 

υπόκεινται σε υψηλά επίπεδα αλατότητας στα παράκτια ή δελταϊκά οικοσυστήματα που 
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διαβιούν. Είναι γνωστό ότι τα υψηλά επίπεδα νατρίου (Na+) είναι τοξικά. Πολλές, 

μεταβολικές λειτουργίες, όπως η πρωτεϊνοσύνθεση και οι ενζυμικές καταλύσεις 

χρειάζονται το κάλιο (K+) ως συν-παράγοντα. Επομένως, η αύξηση του επιπέδου του 

Na+ δημιουργεί ανταγωνιστικό περιβάλλον για το K+ με αποτέλεσμα να μειώνεται η 

απόδοση των μεταβολικών αντιδράσεων. Επιπλέον, διατήρησαν το αγγειακό σύστημα 

για την μεταφορά χυμών ενώ ανέπτυξαν φύλλα εξειδικευμένα για προσαρμογή στο 

υποθαλάσσιο οικοσύστημα, χωρίς τις δομές των χερσαίων φυτών, τα στόματα. Τέλος, η 

ανεμόφιλη επικονίαση αντικαταστάθηκε από την υδρόφιλη. Εκτός, από το γένος 

Enhalus που η επικονίαση διεκπεραιώνεται πάνω από την επιφάνεια της θάλασσας τα 

υπόλοιπα είδη παρουσιάζουν υποθαλάσσια επικονίαση, κατά την οποία παράγονται 

σπόροι οι οποίοι διασπείρονται τόσο με αβιοτικούς όσο και βιοτικούς παράγοντες 

(Larkum et al., 2007). 

 

1.6 ΠΡΟΕΛΕΥΣΗ ΚΑΙ ΕΞΕΛΙΞΗ ΤΩΝ ΘΑΛΑΣΣΙΩΝ 

ΑΓΓΕΙΟΣΠΕΡΜΩΝ 

 

 Υπάρχοντα στοιχεία από Den Ηartog, (1970) δείχνουν ότι τα θαλάσσια 

αγγειόσπερμα αποίκισαν το θαλάσσιο περιβάλλον περίπου 100 εκατομμύρια χρόνια 

πριν, γεγονός το οποίο υποδεικνύει την πρώιμη εμφάνισή τους σε σχέση συγκριτικά με 

την κοινά αποδεκτή εμφάνιση των αγγειόσπερμων, 400 εκατομμύρια χρόνια πριν 

(Raven, 1977). Η καταγραφή απολιθωμάτων είναι περιορισμένη. Τα περισσότερα και 

παλαιότερα παράλληλα απολιθώματα ανήκουν στα γένη Posidonia και Thalassocharis 

(Den Hartog, 1970). Αυτό αποδεικνύει ότι τα περισσότερα θαλάσσια φανερόγαμα είχαν 

ήδη εδραιωθεί κατά το τέλος της Ηώκαινου περιόδου (Larkum & Den Hartog 1989). Τα 

γένη Phyllospadix και Enhalus εμφανίστηκαν αρκετά αργότερα, ωστόσο από τα 
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υπόλοιπα είδη. Επιπλέον, το είδος Enhalus acoroides είναι το μοναδικό που του λείπει 

ο μηχανισμός της υδρόφιλης επικονίασης, ενώ καθώς η μορφή του και η επικονίαση 

του μοιάζουν με του γένους εσωτερικών υδάτων Vallisneria, θεωρείται ότι αποτελεί 

πρόγονό του (Larkum & Den Hartog, 1989). 

 Επιπλέον, κατά τους ίδιους συγγραφείς, Larkum & Hartog (1989),οι πιθανοί 

πρόγονοι των θαλάσσιων αγγειόσπερμων ήταν παράκτια φυτά όπως τα μανγγρόβια και 

διάφορα άλλα ελώδη φυτά, που στο σύνολο τους συγκαταλέγονται στα υδρόφυτα. Η 

αρχική υπόθεση στηρίζεται στο γεγονός ότι τα υδρόφυτα εμφανίζουν πληθώρα 

προσαρμογών στις συνθήκες του θαλάσσιου περιβάλλοντος οι οποίες είναι απαραίτητες 

για την εποίκηση των αγγειόσπερμων στα θαλάσσια παράκτια οικοσυστήματα. 

 Η σπανιότητα των απολιθωμάτων και οι ανίσχυρες υποθέσεις για την καταγωγή 

των θαλάσσιων φανερόγαμων αντικαταστάθηκαν από τις αναλύσεις μοριακών 

μεθόδων. Οι Les et al., (1997) εξέτασαν γονιδιακές αλληλουχίες από χλωροπλάστες 

θαλάσσιων αγγειόσπερμων και απέδειξαν ότι η καταγωγή τους είναι πολλαπλή. Η τάξη 

Hydrocharitaceae εξελίχθηκε από εσωτερικών υδάτων προγόνους ενώ από προγόνους 

αλυκών η γενικότερα ευρέων υδάτων η τάξη Zosteraceae. 

Οι τεχνολογίες αλληλούχησης γνώρισαν τεράστια άνθιση από τότε που 

αλληλουχήθηκε το γένωμα του φυτού μοντέλου Arabidopsis thaliana. Από εκεί και 

έπειτα μέχρι το 2013-2014 αλληλουχήθηκαν 49 είδη φυτών (Michael & Jackson, 2013). 

Η πρόσφατη αλληλούχηση, και η πρώτη όσο αφορά τα θαλάσσια φανερόγαμα, του 

αγγειόσπερμου Zostera marina επισήμανε πως το είδος υποβλήθηκε σε διπλασιασμό 

γονιδιώματος περίπου 72-64 εκατομμύρια χρόνια πριν αλλά η ανάλυση εξέλιξης μέσω 

της σύγκρισης του γονιδιώματος του με πληθώρα χερσαίων φυτών και του είδους 
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Spyrodella polyrizha απέδειξε ότι παρέκκλινε από το μονοκοτυλήδονο γένος Spyrodela 

περίπου 135-107 εκατομμύρια χρόνια πριν (Olsen et al., 2016). 

 Τα θαλάσσια φανερόγαμα αποτελούν ένα μοναδικό οικολογικό σύνολο. Η 

επαναποίκηση συνέβη αποκλειστικά από την ταξινομική τάξη Alismatales και 

εκτιμάται ότι πραγματοποιήθηκε τουλάχιστον τρεις (3) ανεξάρτητες φορές κατά την 

διάρκεια της εξέλιξής τους. Μόνο τέσσερις (4) των ανώτατων αυτών φυτών, 

Posidoniaceae, Cymodoniaceae, Hydrocharitaceae και Zosteraceae αποτελούνται 

αποκλειστικά από είδη που διαβιούν στο θαλάσσιο περιβάλλον. 

 

1.7 -ΟΜΙΚΕΣ ΤΕΧΝΙΚΕΣ ΓΟΝΙΔΙΩΑΤΙΚΗ 

 

 Η ανάπτυξη νέων τεχνικών όπως των -ομικών και η αλληλούχηση νέας γενιάς 

έχουν συνεισφέρει στην απότομη και γρήγορη αύξηση της διαθεσιμότητας των 

μοριακών προφίλ των θαλάσσιων φανερόγαμων. Τα μοριακά τους προφίλ αποτελούν 

πολύτιμες πηγές για τον καθορισμό των μηχανισμών που συνέβαλαν στην εξέλιξη και 

την προσαρμογή τους στο θαλάσσιο περιβάλλον. Επιπλέον, τα εργαλεία της 

Βιοπληροφορικής συνδράμουν στην διαχείριση της ογκώδους αυτής πληροφορίας 

καθώς τα διαθέσιμα λογισμικά αυξάνονται και εξελίσσονται ραγδαία. Μελέτες έχουν 

αποδείξει πόσο παρόμοια ή διαφορετικά είναι τα θαλάσσια αγγειόσπερμα και τα 

χερσαία φυτά σε μοριακό επίπεδο. Ωστόσο, η ραγδαία αύξηση γνώσεων για τα 

θαλάσσια αγγειόσπερμα οφείλεται στην αλληλούχηση και τον σχολιασμό γονιδίων 

χερσαίων φυτών όπως Arabidopsis thaliana, Vitis vinifera, Zea mays κ.α. Παρόλα αυτά 

το παράδοξο είναι ότι ακόμα στις διεθνής βάσεις δεδομένων δεν υπάρχει 

ολοκληρωμένα σχολιασμένο γονιδίωμα θαλάσσιων αγγειόσπερμων. 
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 Η τρέχουσα γενωμική πληροφορία των θαλάσσιων φανερόγαμων ολοένα και 

αυξάνεται. Το πρώτο γονιδίωμα που αλληλουχήθηκε ήταν του κοσμοπολίτικου είδους 

Zostera marina (Olsen et al., 2016) το οποίο προσέφερε ποικίλα και σημαντικά 

συμπεράσματα για την γονιδιωματική των θαλάσσιων αγγειόσπερμων. Παρόλο που 

έχουν αλληλουχηθεί τα γονιδιώματα μόνο δύο ειδών, Z. marina και Zostera muelleri, 

πληροφορία που μπορεί να προκύψει και από τα υπόλοιπα είδη θα βοηθήσει στην 

εξήγηση των διαφορετικών γενωμάτων που υπάρχουν στα θαλάσσια φανερόγαμα, αλλά 

και στις εξελικτικές δυνάμεις που διέγειραν την αποίκιση και προσαρμογή τους στο 

θαλάσσιο περιβάλλον. 

 Κατά την διάρκεια της μετάβασης τους στο θαλάσσιο περιβάλλον υπέστησαν 

γονιδιακές μεταβολές. Η απόκτηση, αλλά ταυτόχρονα και η απώλεια γονιδίων 

συνείσφεραν κατάλληλα ώστε να επιβιώσουν και να εποικήσουν στα παράκτια 

οικοσυστήματα. Η απόκτηση γονιδίων διευκόλυνε τις διαδικασίες προσαρμογής τους 

στο θαλάσσιο περιβάλλον, όπως την ωσμωτική ρύθμιση, την ανταλλαγή αερίων, την 

πρόσληψη θρεπτικών συστατικών. Ωστόσο, γονίδια που σχετίζονται με την ανάπτυξη 

στομάτων, την αντίσταση στην υπεριώδη ακτινοβολία αλλά και αυτά που σχετίζονται 

με την βιοσύνθεση του εξωτερικού στρώματος της υδρόφιλης γύρης έχουν εξαφανιστεί. 

Επιπλέον, βιοχημικά μονοπάτια πτητικών ουσιών, όπως το αιθυλένιο και τα 

τερπενοειδή, τα οποία εμπλέκονται στην διατήρηση του πρωτογενή μεταβολισμού 

(Olsen et al., 2016) φαίνεται να απουσιάζουν στα είδη Z. Marina και το Αυστραλιανό 

είδος Z. Muelleri (Kong et al., 2014; Golicz et al., 2015; Tyng Lee et al., 2016; Olsen et 

al., 2016), ενώ μελέτες ανάλυσης γονιδιακών μεταγραφωμάτων (EST) στο είδος 

Zostera noltii (Massa et al., 2011) και στο είδος Z. Marina η αποτυχία ανίχνευσης 
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βιοχημικών μονοπατιών του αιθυλενίου κυρίως, υποδεικνύουν ότι τουλάχιστον για είδη 

του Βόρειου Ημισφαιρίου το παραπάνω γεγονός συνιστάται ένα ευρύ φαινόμενο. 

 Προηγούμενες μελέτες από τους Dattolo et al. (2013), Kong et al. (2014), Golicz 

et al. (2015) και Olsen et al. (2016) παρείχαν σημαντικές ανακαλύψεις για την ορμονική 

ρύθμιση στα θαλάσσια φανερόγαμα και ιδιαίτερα για το βιοχημικά μονοπάτια στα 

οποία εμπλέκεται η ορμόνη αιθυλένιο. Δεδομένου ότι το αιθυλένιο είναι μία πτητική, 

αέρια ορμόνη και τα θαλάσσια φανερόγαμα στερούνται τα στόματα, η μερική ή 

ολοκληρωτική απώλεια του αιθυλενίου αντικατοπτρίζει την επένδυση, των 

αγγειόσπερμων αυτών, σε δομές που είναι πολύτιμες για την προσαρμογή και την 

επιβίωσή τους στο υποθαλάσσιο περιβάλλον. Η ολοκλήρωση και τα συμπεράσματα της 

αλληλούχησης του γονιδιώματος του είδους Z. marina οδηγούν στην υπόθεση ότι ίσως 

το μονοπάτι του αιθυλενίου έχει μειωθεί ή εκλείψει στα είδη του γένους Zostera (Olsen 

et al., 2016). Συνεπώς, λόγω της καταστολής του βιοχημικού μονοπατιού του 

αιθυλενίου, μερικώς ή πλήρως, τα θαλάσσια φυτά θα πρέπει να έχουν ενδεχομένως 

εναλλακτικά μονοπάτια σηματοδότησης, ανεξάρτητα του αιθυλενίου, τα οποία θα 

εμπλέκονται σε διάφορες αναπτυξιακές διαδικασίες όπως η φύτρωση βλαστών, η 

ανάπτυξη ριζών, ο καθορισμός φύλου και η ωρίμανση καρπών και ανθών (ανασκόπηση 

Dolan 1996). 

1.8 ΜΕΘΟΔΟΙ ΣΥΓΚΡΙΣΗΣ ΑΚΟΛΟΥΘΙΩΝ 

 

 Η άνθιση της υπολογιστικής βιολογίας επέφερε ένα σύνολο προβλημάτων που 

έπρεπε να επιλυθούν πριν αποτελέσει το κατεξοχήν εργαλείο μεταχείρισης του μεγάλου 

όγκου βιολογικών δεδομένων. Η σύγκριση των βιολογικών ακολουθιών, είτε αμινοξέα 

που σχηματίζουν πρωτεΐνες, είτε νουκλεοτίδια που σχηματίζουν μόρια γενετικού 
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υλικού ήταν τα σημαντικότερα προβλήματα του συνόλου. Η σύγκρισή τους αποτελεί 

την κινητήριο δύναμη για ανάγνωση και ταυτοποίηση νέων ειδών, την κατασκευή 

φυλογενετικών δένδρων, την χαρτογράφηση γονιδιωμάτων και την ανίχνευση 

μεταλλάξεων ενός η περισσότερων νουκλεοτιδίων. 

Οι χαρακτηριστικότεροι αλγόριθμοι πολλαπλής ευθυγράμμισης είναι οι 

ευριστικές μέθοδοι FASTA, BLAST και η μέθοδος CLUSTAL W. Η ταχύτητά τους 

είναι αρκετές φορές πιο μεγάλη από αυτήν των υπόλοιπων αλγορίθμων με αποτέλεσμα 

να πλεονεκτούν και να αποτελούν σημαντικό εργαλείο ανάλυσης και αναζήτησης 

βιολογικών βάσεων δεδομένων.  

 

1.8.1 BLAST-Basic Local Alignment Search Tool 

 

Συγκεκριμένα ο αλγόριθμος Blast (Altschul, Gish, Miller, Myers & Lipman, 1990), 

αποτελεί μία τεχνική που χρησιμοποιείται για την σύγκριση μίας γνωστής ακολουθίας 

(query) έναντι μίας βάσης δεδομένων (database) και υπολογίζει το επίπεδο στατιστικής 

σημαντικότητας των αντιστοιχιών. Αναπτύχθηκε και διατηρείται ακόμα από το NCBI 

(National Center for Biotechnology Information) 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).  

Η διαδικασία ξεκινά με την ακολουθία που τίθεται προς αναζήτηση (query) η 

οποία χωρίζεται σε τμήματα-λέξεις μήκους “w” και ονομάζονται w-μέρη. Τα w-μέρη 

προκύπτουν από την ανάγνωση του πλαισίου της ακολουθίας, προχωρώντας κάθε φορά 

κατά ένα γράμμα μέχρι το τέλος της ακολουθίας. Έτσι, δημιουργείται μία λίστα με w-

μέρη που έχουν εξαχθεί από την ζητούμενη ακολουθία. Η αναζήτηση των λέξεων 

έναντι της βάσης δεδομένων προσδίδει ένα αποτέλεσμα, που χρησιμοποιώντας έναν 
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δεδομένο πίνακα υποκαταστάσεων (substitution matrix), ξεπεράσει ή ισούται με την 

τιμή ¨Τ¨, τότε οι λέξεις επεκτείνονται ώστε να παραχθούν στοιχίσεις που θα 

υπερβαίνουν το κατώφλι (threshold) “S”. Κάθε ακριβής αντιστοιχία πιθανότατα να 

αποτελεί και ζεύγος υψηλής βαθμολογίας (high scoring pair, HSP). H τιμή ¨Τ¨ 

καθορίζει την ταχύτητα και ακρίβεια της αναζήτησης, που στην περίπτωση του BLAST 

“θυσιάζεται” η ευαισθησία για την αύξηση της ταχύτητας. 

Το πρόγραμμα BLAST παρέχει ποικίλα εργαλεία-εκδόσεις που εκτελούν 

διαφορετικές λειτουργίες: 

➢ Blastn 

Συγκρίνει μία νουκλεοτιδική αλληλουχία (DNA) με μία νουκλεοτιδική 

βάση δεδομένων (DNA) 

➢ Blastp 

Συγκρίνει την αμινοξική αλληλουχία που τίθεται προς αναζήτηση με 

μία βάση πρωτεϊνικών ακολουθιών (πρωτεΐνη - πρωτεΐνη). 

➢ Blastx 

Συγκρίνει μία νουκλεοτιδική αλληλουχία (DNA) αφού έχει μεταφραστεί 

και στα 6 πιθανά πλαίσια ανάγνωσης (6 reading frames) με μία βάση 

δεδομένων πρωτεϊνών. 

➢ tBlastn 

Συγκρίνει την πρωτεϊνική ακολουθία με βάση νουκλεοτιδικών 

δεδομένων (DNA), η οποία έχει μεταφραστεί και στα 6 πλαίσια 

ανάγνωσης. 

➢ tBlastx 
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μεταφράζει μία νουκλεοτιδική ακολουθία (DNA) στα 6 πλαίσια 

ανάγνωσης και τη συγκρίνει με βάση νουκλεοτιδικών δεδομένων 

(DNA), η οποία και αυτή έχει μεταφραστεί σε όλα τα πλαίσια 

ανάγνωσης. 

 

1.9 ΒΙΟΛΟΓΙΚΕΣ ΒΑΣΕΙΣ ΔΕΔΟΜΕΝΩΝ 

 

 Οι βιολόγοι και οι μοριακοί βιολόγοι με την χρήση ειδικών τεχνικών κατάφεραν 

να συλλέξουν ακολουθίες DNA τόσο από ευκαρυώτες όσο και από προκαρυώτες. 

Ωστόσο, η μετατροπή τους σε ψηφιακές βάσεις δεδομένων σε συνδυασμό με τα 

εργαλεία που προαναφέρθηκαν και πολλά άλλα, αποτέλεσαν τις πηγές άντλησης 

πολλών βιολογικών και εξελικτικών απαντήσεων. 

 Η απεικόνιση πραγματοποιήθηκε σε μορφές κατάλληλες για ανάγνωση μέσω 

των ηλεκτρονικών υπολογιστών. Έτσι, δημιουργήθηκαν Βάσεις Νουκλεοτιδικών και 

Βάσεις Πρωτεϊνικών Ακολουθιών. Η δημιουργία τους εμφανίστηκε στην Αμερική από 

το NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/), στην Ιαπωνία από το National Institute of 

Genetics (https://www.nig.ac.jp/nig/) και στην Ευρώπη από το European Molecular 

Biology Laboratory (http://www.embl.org/). 

 

1.9.1 Βάσεις Δεδομένων Νουκλεοτιδικών Αλληλουχιών 

 

• GenBank-NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) 

• EMBL (http://www.ebi.ac.uk/ena/browse) 

• DDBJ (http://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e.html) 
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Ο συνδυασμός, ωστόσο, των τριών παραπάνω βάσεων δεδομένων είναι η: 

• INSDC (http://www.insdc.org/) 

 

1.9.2 Βάσεις δεδομένων Πρωτεϊνικών ακολουθιών  

 

 Στις προεπιλογές του BLAST χρησιμοποιούνται συγκεκριμένες αμινοξικές 

βάσεις που διατηρούνται από το NCBI και παρατίθενται παρακάτω: 

1. Nr: περιέχει ένα σύνολο πρωτεϊνικών ακολουθιών της GenBank μη 

πλεονάζων, μαζί με μεταφρασμένες περιοχές από: 

PDB (Protein Data Bank Proteins) 

CDS (Coding Sequence) 

SwissProt 

PIR (Protein Information Resource) 

PRF 

2. HPRD (Human Protein Reference Database) 

3. Refseq 

4. KOG  

5. Pfam 

Επίσης στις πρωτεϊνικές βάσεις δεδομένων συμπεριλαμβάνεται και η UniProt 

(Universal Protein database) του EMBL. 
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1.10 ΠΑΡΑΜΕΤΡΟΙ ΑΝΑΖΗΤΗΣΗΣ ΚΑΙ ΣΤΑΤΙΣΤΙΚΗΣ 

ΕΠΕΞΕΡΓΑΣΙΑΣ 

 

❖ EXPECTVALUE (E-VALUE): Το E-value αντικατέστησε το p-value που βάσει 

μίας προσεγγιστικής σχέσης (Waterman, 1995) το p-value είναι περίπου ίσο με 

το e-value. Ισούται με τον ακριβή αριθμό αντιστοιχιών (αμινοξέα ή 

νουκλεοτιδικές βάσεις) που αναμένεται να εντοπιστούν στην δεδομένη βάση 

δεδομένων λόγω καθαρής τύχης και όχι βάση βιολογικής σχέσης. Η τιμή της 

παραμέτρου εξαρτάται από το μέγεθος της ακολουθίας (query), καθώς είναι 

πιθανότερο να βρεθούν αντιστοιχίες για μικρότερου μήκους ακολουθίες αλλά 

και το μέγεθος της βάσης δεδομένων που προφανώς η τυχαιότητα αντιστοιχίας 

είναι αντιστρόφως ανάλογη του όγκου της. 

𝛦 = 𝛫 ∗ 𝛮 exp(−𝜆𝑆) 

κ = μήκος αλληλουχίας, λ = μήκος βάσης δεδομένων  Ν = κ * λ 

Οι τιμές που μπορούν να εκφράσουν το e-value μπορεί να είναι ακέραιες 

ή δεκαδικές. Στο BLAST εξορισμού είναι ίση με 10. Ωστόσο, τα αποτελέσματα 

που προκύπτουν, θεωρούνται βιολογικώς σημαντικά όταν η τιμή e-value είναι 

κοντά στο μηδέν (0). 

❖ BITSCORE: Το bitscore αποτελεί μία από τις σημαντικότερες παραμέτρους 

στατιστικής επικύρωσης των αποτελεσμάτων του εξαγώγιμου αρχείου (output) 

του BLAST. Η ερμηνεία της τιμής σχετίζεται με την ακρίβεια και την ποιότητα 

της ευθυγράμμισης, καθώς όσο μεγαλύτερη είναι η τιμή τόσο ακριβέστερη είναι 

η ευθυγράμμιση. Στο BLAST εξορισμού χρησιμοποιείται ο πίνακας 

αντικατάστασης BLOSUM62 για τον υπολογισμού του bitscore.  

 

𝑆′ =
𝜆 ∗ 𝑆 − 𝑙𝑜𝑔𝐾

𝑙𝑜𝑔2
 

Υπολογισμός του bit score 
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❖ ALIGNMENT: Ανάλογα με την παράμετρο που θα καθοριστεί βάση του 

πειράματος καθορίζεται και ο μέγιστος αριθμός ευθυγραμμίσεων που θα 

εμφανιστούν στο output αρχείο. 

1.11 ΣΚΟΠΟΣ  

 Η εύρεση διαφορών στην προσαρμογή του είδους Cymodocea nodosa σε σχέση 

με το είδος Zostera marina κατά την εξελικτική τους πορεία από το χερσαίο στο 

θαλάσσιο περιβάλλον. 
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2. ΥΛΙΚΑ & ΜΕΘΟΔΟΙ  

 

 Όλες οι αναλύσεις της παραπάνω έρευνας διεκπεραιώθηκαν στους ισχυρούς 

υπολογιστές (server) της σχολής Γεωπονίας Ιχθυολογίας & Υδάτινου Περιβάλλοντος 

στο εργαστήριο Μοριακής Βιολογίας και Γενετικής. Το αρχείο που μελετήθηκε ήταν 

αποτέλεσμα της Κατασκευής και Συναρμολόγησης του Μεταγραφώματος του 

θαλάσσιου φανερόγαμου Cymodocea nodosa που υλοποιήθηκε μέσω του 

προγράμματος ΘΑΛΛΗΣ 2014-2016. Το πλήρες μεταγράφωμα (transcriptome) του 

φυτού Cymodocea nodosa μεταχειρίστηκε μέσω του αρχείου fasta, Trinity_RSEM. Η 

διαδικασία ανάλυσης ξεκίνησε με την εύρεση των μεταγραφωμάτων (transcripts) σε 

αντίστοιχες βάσεις δεδομένων διάφορων φυτών που διαθέτουν ικανοποιητικά 

χαρακτηρισμένο και σχολιασμένο μεταγράφωμα. Τα αρχεία που περιέχουν τα 

μεταγραφώματα των φυτών αποκτήθηκαν από NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). 

Έπειτα, με την παρακάτω εντολή πραγματοποιήθηκε συγχώνευση όλων των 

μεταγραφωμάτων, των υπό μελέτη φυτών, που θα αποτελέσουν την ενιαία database 

αναζήτησης των ακολουθιών του είδους C. nodosa. 

 Τα hits στο εξερχόμενο αρχείο φιλτραρίστηκαν και επιλέχθηκαν τα transcripts 

που ικανοποιούσαν τις εξής συνθήκες:  

✓ E-value < 10-8 

✓ Slength > 200 νουκλεοτιδικές βάσεις ή 70 αμινοξέα 

✓  Alignment/q-length >70% 

✓ Alignment/s-length >70%  

 Η σύγκρισή του έναντι των διαφορετικών φυτών, που επιλέχθηκαν για μελέτη, 

μέσω του εργαλείου Blastx που προαναφέρθηκε, διασφαλίζει ότι το τελικό αρχείο που 

προκύπτει θα περιέχει γονίδια που υπάρχουν στα χερσαία φυτά και όχι στο Z. marina. 
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Τα μετάγραφα που παραμένουν ενδεχομένως να υπάρχουν παραπάνω από μία φορές 

στο τελικό αρχείο ή να είναι παρόμοια χωρίς να αντιπροσωπεύουν διαφορετική 

βιολογική δραστηριότητα. Η μέθοδος που χρησιμοποιήθηκε για την μείωση του 

πλεονασμού τους είναι η κατασκευή συμπλεγμάτων (clusters) βάση του προγράμματος 

CD-HIT. Τα τελικά μετάγραφα αντιστοιχήθηκαν με ορθόλογα του είδους Arabidopsis 

thaliana, TAIR 10 protein release (blastx; Cut off-value 10e-05) και ταξινομήθηκαν σε 

γονιδιακές οντολογίες (Gene Ontology) μέσω του διαδικτυακού προγράμματος DAVID 

χρησιμοποιώντας Benjamini-Hochberg False Discovery Rate (FDR< 0.05). 
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3. ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ  

 

 Η εκ νέου «De novo» συναρμογή και ανάλυση μεταγραφώματος παρέχει μία 

αρκετά περιεκτική και πλήρης εικόνα του γονιδιώματος ενός οργανισμού, που δεν έχει 

χαρακτηριστεί ακόμα, με αποτέλεσμα να μην είναι απαραίτητη η συνολική 

αλληλούχησή του . 

 Το αρχείο με το συνολικό μεταγράφωμα, του C. nodosa, που κατασκευάστηκε 

εκ νέου περιέχει 70,049 μετάγραφα (Malandrakis et al., 2017), από τα οποία 

αντιστοιχήθηκαν με τα 9 διαφορετικά φυτά μέσω του BLASTX (e-value cut off 10-5) 

11.289 (16.11%) (Διάγραμμα 1). Το είδος C. Nodosa ανήκει στα μονοκοτυλήδονα 

φυτά, τα υψηλότερα ποσοστά συμμετοχής εμφανίζονται στα είδη E. guineensis, (19%) 

P. Dactylifera (17%) που είναι μονοκοτυλήδονα και στο είδος Z. Mays (17%) που είναι 

δικοτυλήδονο. 

 

 

 

Διάγραμμα 1: High-score BlastX Hits του μεταγραφώματος του C. nodosa μεταξύ των 9 φυτών 
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 Στο σύνολο των 11.289 γονιδίων μόνο 961 απουσιάζουν από το είδος Z. marina. 

Ωστόσο, μόνο τα 880 αντιστοιχήθηκαν με ορθόλογα του είδους Arabidopsis thaliana, 

TAIR 10 protein release εκ των οποίων στα 854 μετάγραφα αποδόθηκαν όροι (GO-

terms). Τα μετάγραφα κατανέμονται σε τρεις κύριες Cellural Component (97.5%, 833) 

(Διάγραμμα 2),  Molecular Function (76.5%, 653) (Διάγραμμα 3) και Biological 

Process (76.6%, 654) (Διάγραμμα 4) και το καθένα μπορεί να αντιστοιχηθεί σε 

παραπάνω από μία κατηγορίες. Μεταξύ των 854 μεταγραφωμάτων 211 εμπλέκονται σε 

μεταβολικά μονοπάτια της βάσης δεδομένων Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes (KEGG). Στην κατηγορία Biological Process κυριαρχούν οι ομάδες γονιδίων 

“protein autophosphorylation” και “embryo development ending in seed dormancy”, 

στην κατηγορία Cellural Component οι ομάδες “cytocol”, “chloroplast” και 

“cytoplasm” και οι ομάδες “ATP binding” και “protein binding” στην κατηγορία 

Molecular Function. 

 

 

Διάγραμμα 2: Γονιδιακές οντολογίες με τα στοιχεία του κυτοσολίου 
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Διάγραμμα 3: Γονιδιακές οντολογίες των μοριακών λειτουργιών του κυττάρου 

 

 

 

Διάγραμμα 4: Γονιδιακές οντολογίες που σχετίζονται με τις βιολογικές διαδικασίες του κυττάρου 
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4. ΣΥΖΗΤΗΣΗ-ΣΥΜΠΕΡΑΣΜΑΤΑ 

 

 Τα θαλάσσια φανερόγαμα αποτελώντας μία οικολογική ομάδα ακολούθησαν 

εξελικτικά μονοπάτια προς το υγρό-θαλάσσιο περιβάλλον τρεις με τέσσερις φορές κατά 

τον γεωλογικό χρόνο. Στην παρούσα μελέτη το συνολικό μεταγράφωμα του είδους C. 

nodosa και ακόμη εννέα αντιπροσώπων του χερσαίου περιβάλλοντος, συγκρίθηκαν με 

το μεταγράφωμα του Z. marina, ώστε να ερευνηθεί η εξελικτική πορεία των δύο 

θαλάσσιων φανερόγαμων. Λαμβάνοντας υπόψη το σύνολο των αντιστοιχίσεων με τα 

είδη των χερσαίων φυτών, οι περισσότερες αντιστοιχήσεις ανήκαν στο είδος 

E.guineensis (19%) και στο είδος P. dactylifera (17%). Το γεγονός αυτό ήταν 

προσδοκώμενο καθώς τα παραπάνω δύο είδη και το C. nodosa ανήκουν στην Ομοταξία 

των μονοκοτυλήδονων, γεγονός που συνάδει και με τα αποτελέσματα του Blastx έναντι 

της παγκόσμιας βάσης πρωτεϊνών (nr) (Malandrakis et al., 2017). Ωστόσο, οι Kong et 

al., (2014) ισχυρίζονται ότι ο διαχωρισμός μονοκοτυλήδονων και δικοτυλήδονων 

συνέβη αφού το Z. Marina εδραιώθηκε στο θαλάσσιο περιβάλλον, καθώς το 

μεγαλύτερο ποσοστό αντιστοιχίσεων έναντι της βάσης δεδομένων nr, ανήκαν σε 

δικοτυλήδονα είδη όπως το Glycine max και το V. vinifera. Τα παραπάνω 

αποτελέσματα υποδηλώνουν ότι μπορεί να υπάρχουν σημαντικές εξελικτικές διαφορές 

στα δύο φανερόγαμα, παρόλο που στράφηκαν στο θαλάσσιο οικοσύστημα. 

 Επιβιώνοντας πλήρως βυθισμένα στο θαλάσσιο περιβάλλον, τα φανερόγαμα 

αντιμετωπίζουν ίσως την μεγαλύτερη γνωστή απειλή για αυτά, το περιορισμένο φως 

(Ralph et al., 2007). Το φως συνεισφέρει σημαντικά στην σηματοδότηση των φυτών. 

Τα φυτά “αισθάνονται”, μέσω φωτοϋποδοχέων που διαθέτουν, το μήκος κύματος του 

φωτός, την ένταση, την διάρκεια του καθώς και την κατεύθυνσή του. Τα φύλλα 

διαθέτουν πέντε είδη υποδοχέων που προσαρμόζονται κατάλληλα για την 
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μεγιστοποίηση της φωτοσύνθεσης και προλαμβάνουν την καταστροφή, καθώς τα 

χερσαία και υδροχαρή φυτά συχνά εκτίθενται σε υπεριώδης ακτινοβολία (UV). 

Σύμφωνα με τους Olsen et al., (2016) τα γονίδια που σχετίζονται με την προστασία σε 

υπεριώδης ακτινοβολία (UVR8) (Binkert et al., 2014) έχουν χαθεί πλήρως στο Z. 

marina ενώ επίσης δεν καταγράφηκαν στην ανάλυση μεταγραφώματός του από τους 

Kong et al. (2014), γεγονός που υποδεικνύεται από την παρούσα μελέτη. Ομοίως, τα 

γονίδια των φωτοϋποδοχέων του μπλε χρώματος (CRY2) έχουν εκλείψει στο Z. marina 

(Kong et al., 2014; Olsen et al., 2016) σε αντίθεση με τα συγγενικά είδη Posidonia 

oceanica (Greco et al., 2013), Spirodela polyrhiza, καθώς επίσης και με τα 

αποτελέσματα μας. 

 Μελέτες που έχουν βασιστεί σε μοριακές μεθόδους (Dattolo et al., 2013; Kong 

et al., 2014; Golicz et al., 2015; Olsen et al., 2016; Tyng Lee et al., 2017) συνέβαλαν 

σημαντικά στην αποκωδικοποίηση των ρόλων ορμονών, στα θαλάσσια φανερόγαμα. 

Συγκεκριμένα μία αέρια φυτό-ορμόνη, το αιθυλένιο, που εμπλέκεται σε σημαντικές 

λειτουργίες όπως η ανάπτυξη του φυτού, η βλάστηση του σπόρου, η πτώση των 

φύλλων και η ωρίμανση των καρπών, φαίνεται ότι το μονοπάτι βιοσύνθεσής της ίσως 

έχει εκλείψει πλήρως στο Z. muelleri (Golicz et al., 2015; Tyng Lee et al., 2017) και 

στο Z. noltii (Golicz et al., 2015). Η κατασκευή του γονιδιώματος του Z. marina 

ενισχύει τους ισχυρισμούς ότι το μονοπάτι του αιθυλενίου έχει μειωθεί αρκετά μεταξύ 

των ειδών Zostera sp., καθώς και την προσαρμογή των θαλάσσιων φανερόγαμων στο 

υποθαλάσσιο οικοσύστημα. Ωστόσο, το ένζυμο 1-αμινοκυκλοπροπάνιο-1-καρβοξυλική 

οξυδάση (ACO) που έχει εκλείψει στο Z. marina (Olsen et al., 2016) και στο Z. 

muelleri (Golicz et al., 2015) και συμμετέχει στο βιοχημικό μονοπάτι του αιθυλενίου, 

ανιχνεύθηκε στην παρούσα μελέτη, με κωδικό ορθόλογου γονιδίου TR67303 | c0_g1. 
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Επιπλέον, ορθόλογα γονίδια τα οποία λείπουν από το γονιδίωμα του Z. marina, όπως η 

συνθάση ACC (ACS), δεν ανιχνεύθηκαν στα αποτελέσματα της παρούσας μελέτης. 

Παραδόξως, τα γονίδια ACO και ACS έχουν ανιχνευτεί στο γονιδίωμα του S. polyrhiza 

(Wang et al. 2014) που αποτελεί σημαντικό “συγγενή” του Z. marina. Παρόλα αυτά η 

ανίχνευση γονιδίων μέσω της “εκ νέου” συναρμογής του μεταγραφώματος είναι 

ριψοκίνδυνη, καθώς είναι δυναμικό, και η ανίχνευση σποραδικών ορθόλογων που 

σχετίζονται με την βιοσύνθεση του αιθυλενίου στο C. nodosa (Malandrakis et al. 2017), 

δεν επιβεβαιώνουν την ύπαρξη του. 

 Όσον αφορά τις υπόλοιπες πτητικές φυτό-ορμόνες, τα θαλάσσια φανερόγαμα 

έχουν χάσει την ικανότητα τους να τις συνθέτουν. (Kuo & Hartog 2006). Σημαντικά, 

μονοπάτια τερπενοιδών και διτερπενοειδών στο Z. muelleri και Z. marina, που 

σχετίζονται με την σύνθεση πτητικών ουσιών, έχουν χαθεί (Olsen et al., 2016; Tyng 

Lee et al., 2017). Η ύπαρξη ορθόλογων γονιδίων στα αποτελέσματα μας, που 

εμπλέκονται σε κύρια βιοχημικά μονοπάτια σύνθεσης μονοτερπενοειδών και 

διτερπενοειδών (geranyl geranyl reductase, GGR; Geranyl diphosphate synthase 1, 

GDS1) επιβεβαιώνει ενδεχομένως εξελικτικές διαφορές που συνείσφεραν στην 

προσαρμογή των θαλάσσιων αγγειόσπερμων στο υποθαλάσσιο περιβάλλον. 

 Τα στόματα είναι κυτταρικές δομές στην επιφάνεια των φύλλων των φυτών και 

αποτελούνται από δύο εξειδικευμένα κύτταρα που περικλείουν έναν πόρο. Ελέγχουν 

την ανταλλαγή αερίων με το εξωτερικό περιβάλλον καθώς και την ωσμορύθμιση αλλά 

και την εξατμισοδιαπνοή. Τα θαλάσσια φανερόγαμα δεν διαθέτουν στόματα, παρόλο 

που οι πρόγονοι τους είναι χερσαία φυτά (Kuo & Hartog, 2006). Η απώλεια των 

στομάτων είναι σε συνάφεια με την εκφύλιση των μονοπατιών βιοσύνθεσης πτητικών 

ουσιών. Η απουσία ορθόλογων στα αποτελέσματα μας, καθώς και από τα γονιδιώματα 
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των Z. marina και Z. muelleri (Olsen et al., 2016; Tyng Lee, 2017) αντικατοπτρίζει τον 

εγκλιματισμό τους στις συνθήκες της υποπαραλιακής ζώνης και την προσφυγή σε νέα 

κατάλληλα εξελικτικά χαρακτηριστικά. 
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