
 

 

 

 

 

 

 

ΠΑΝΕΠΙΣΤΗΜΙΟ ΘΕΣΣΑΛΙΑΣ  

ΣΧΟΛΗ ΕΠΙΣΤΗΜΩΝ ΥΓΕΙΑΣ  

ΤΜΗΜΑ ΒΙΟΧΗΜΕΙΑΣ ΚΑΙ ΒΙΟΤΕΧΝΟΛΟΓΙΑΣ  

 

ΕΡΓΑΣΤΗΡΙΟ ΠΕΡΙΒΑΛΛΟΝΤΙΚΗΣ ΒΙΟΤΕΧΝΟΛΟΓΙΑΣ 

ΠΤΥΧΙΑΚΗ ΕΡΓΑΣΙΑ 

  

«ΣΥΓΚΡΙΤΙΚΗ ΓΟΝΙΔΙΩΜΑΤΙΚΗ ΜΕΛΕΤΗ ΣΤΕΛΕΧΩΝ 

PAENARTHROBACTER ΠΟΥ ΜΠΟΡΟΥΝ ΝΑ ΚΑΤΑΒΟΛΙΣΟΥΝ ΤΟ 

ΦΥΤΟΦΑΡΜΑΚΟ IPRODIONE.»  

 

«COMPARATIVE GENOMIC ANALYSIS OF PAENARTHROBACTER 

STRAINS INVOLVED IN THE DEGRADATION OF IPRODIONE» 

 

Ονοματεπώνυμο: Ζαφρανάς Αλέξανδρος 

Πατρώνυμο: Νικόλαος  

Ακαδημαϊκό έτος: 2021  

Επιβλέπων καθηγητής: Καρπούζας Δημήτριος 
 



 

ΤΡΙΜΕΛΗΣ ΕΠΙΤΡΟΠΗ 

 

Καρπούζας Δημήτριος (Υπεύθυνος καθηγητής), Καθηγητής Περιβαλλοντικής 

Μικροβιολογίας και Βιοτεχνολογίας, Τμήμα Βιοχημείας και Βιοτεχνολογίας,  

Πανεπιστήμιο Θεσσαλίας  

 

Βασιλειάδης Σωτήριος, Επίκουρος Καθηγητής Μοριακής Μικροβιακής Οικολογίας – 

Γονιδιωματικής, Τμήμα Βιοχημείας και Βιοτεχνολογίας, Πανεπιστήμιο Θεσσαλίας  

 

Παναγιώτης Καράς, Διδάσκων, Τμήμα Βιοχημείας και Βιοτεχνολογίας, Πανεπιστήμιο 

Θεσσαλίας 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ΕΥΧΑΡΙΣΤΙΕΣ 

 

Η παρούσα πτυχιακή εργασία εκπονήθηκε στο εργαστήριο Περιβαλλοντικής  

Βιοτεχνολογίας του Τμήματος Βιοχημείας και Βιοτεχνολογίας, υπό την επίβλεψη του  

καθηγητή κ. Δημήτριου Καρπούζα. Θα ήθελα αρχικά, να τον ευχαριστήσω για την  

ανάθεση μίας ενδιαφέρουσας πτυχιακής εργασίας, για την εμπιστοσύνη που έδειξε στο  

πρόσωπο μου καθώς και για την βοήθεια και καθοδήγηση του. 

  

Επιπροσθέτως, θα ήθελα να ευχαριστήσω τον Επίκουρο Καθηγητή κ. Βασιλειάδη Σωτήριο 

και τον κ. Παναγιώτη Καρά που δέχτηκαν να συμμετέχουν στην τριμελή  

συμβουλευτική επιτροπή. Μάλιστα, ιδιαίτερες ευχαριστίες οφείλω, στον Επίκουρο 

Καθηγητή κ. Βασιλειάδη Σωτήριο, ο οποίος με τη συνεχή καθοδήγηση, συμβουλές και 

μετάδοση γνώσεων, συνέβαλε καθοριστικά στην διεκπεραίωση της παρούσας πτυχιακής 

εργασίας. 

 

Θα ήθελα επίσης να ευχαριστήσω όλη την ομάδα του εργαστηρίου για το φιλικό  

κλίμα και την προθυμία να απαντήσουν σε οποιαδήποτε απορία μου.   

 

Τέλος, θέλω να ευχαριστήσω την οικογένεια μου και τους κοντινούς μου φίλους, η 

συμβολή και στήριξη των οποίων ήταν καθοριστική, στο σύνολο της διάρκειας των 

σπουδών μου. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 

Το iprodione είναι ένα μυκητοκτόνο ευρείας χρήσης με αρνητικές επιπτώσεις στη βιολογία 

οργανισμών μη στόχων και στο περιβάλλον κατά την αλόγιστη εφαρμογή του, και για το 

οποίο έχει παρατηρηθεί επιταχυνόμενη βιο-αποδόμηση από μικροοργανισμούς σε αξενικές 

καλλιέργειες. Φαινότυποι αποδόμησης του iprodione παρατηρήθηκαν σε τρεις (3) 

απόπειρες απομόνωσης μικροοργανισμών του εργαστηρίου μας, που κατετάγησαν στο είδος 

Paenarthrobacter με τη χρήση φυλογενετικής ανάλυσης του δείκτη 16S rRNA γονιδίου. 

Από τις καλλιέργειες αυτές εκχυλίστηκε το DNA των μικροοργανισμών και 

αλληλουχήθηκε με μεθόδους 2ης και 3ης γενιάς αλληούχησης. Έπειτα, συναρμολογήθηκαν 

τα γονιδιώματα και τα πλασμίδια των καλλιεργειών και ταυτοποιήθηκαν. Ακολούθησε 

δομικός και λειτουργικός χαρακτηρισμός των γονιδιωμάτων, και ταυτόχρονα, βάσει 

γνωστού μεταβολικού μονοπατιού, έγινε έλεγχος των γονιδιωμάτων (δυνητικών 

χρωμοσωμάτων και πλασμιδίων) για σχετικές αλληλουχίες. Συστηματική ταξινόμηση των 

συνεχειών ακολουθιών DNA του γονιδιώματος έδειξε ότι στις δύο από τις τρεις 

καλλιέργειες (Τ1.6, Τ1.8) βρέθηκαν χρωμοσωμικές αλληλουχίες που ανήκαν σε δύο 

μικροοργανισμούς που ταυτοποιήθηκαν ως Arthrobacter και Microbacterium και επομένως 

οι καλλιέργειες δεν ήταν αξενικές. Επιπλέον, βρέθηκε ότι οι δύο αυτές καλλιέργειες είναι  

γενετικά πανομοιότυπες. Οι αλληλουχίες ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης υποθετικά 

υπεύθυνες για τα γονίδια υπεύθυνα για το μεταβολικό μονοπάτι του iprodione βρέθηκαν σε 

αυτά τα γονιδιώματα μετά από σύγκριση με γονίδια αναφοράς. Συγκριτική γονιδιωματική 

ανάλυση των γονιδιακών τόπων όπου βρέθηκαν τα ομόλογα γονίδια καθώς και ανάλυση για 

μεταθετά γενετικά στοιχεία έδειξαν ότι υπάρχουν επανεμφανιζόμενα γενετικά μοτίβα στις 

περιοχές των γονιδίων υπεύθυνων για τον καταβολισμό του iprodione και παρατηρούνται 

μεταθετά στοιχεία στα χρωμοσώματα και στα πλασμίδια των υπό μελέτη μικροοργανισμών 

παραπέμποντας σε φαινόμενα οριζόντιας γονιδιακής μεταφοράς. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

ABSTRACT 

 

Iprodione is a widely used fungicide with negative effects on the biology of non-target 

organisms and the environment during its reckless application, and for which accelerated 

biodegradation by microorganisms has been observed in valuable crops. Iprodione 

degradation phenotypes were observed in three (3) attempts to isolate microorganisms in 

our laboratory, classified as Paenarthrobacter using phylogenetic analysis of the 16S rRNA 

gene marker. The DNA of the microorganisms was extracted from these cultures and 

sequenced by 2nd and 3rd generation sequencing methods. The genomes and plasmids of 

the cultures were then assembled and identified. Structural and functional characterization 

of the genomes followed, and at the same time, based on a known metabolic pathway, the 

genomes (potential chromosomes and plasmids) were tested for relevant DNA sequences. 

Systematic classification of genome sequences showed that in two of the three cultures 

(T1.6, T1.8) chromosomal sequences belonging to two microorganisms were identified that 

were identified as Arthrobacter and Microbacterium and therefore the cultures were not 

valuable. In addition, these two cultures were found to be genetically identical. The open 

reading frames hypothetically responsible for the genes responsible for the Iprodione 

metabolic pathway were found in these genomes after comparison with reference genes. 

Comparative genomic analysis of the gene sites where the homologous genes were found as 

well as analysis for transposable genetic elements showed that there are recurring genetic 

patterns in the regions of the genes responsible for iprodione catabolism. Also, transposable 

elements were observed in the chromosomes and plasmids of the studied microorganisms, 

hinting towards lateral gene transfer. 
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1. Eισαγωγή 
 

1.1 Φυτοφάρμακα 
 

Τα φυτοφάρμακα είναι ουσίες που προορίζονται για τον έλεγχο των παρασίτων, 

συμπεριλαμβανομένων των ζιζανίων (Al-Saleh IA Journal of Environmental Pathology, 

Toxicology and Oncology 1994). Ο όρος φυτοφάρμακα περιλαμβάνει όλα από τα 

ακόλουθα: ζιζανιοκτόνα, εντομοκτόνα (όπως ρυθμιστές ανάπτυξης εντόμων, τερμιτοκτόνα), 

νηματωδοκτόνα, μαλακιοκτόνα, ιχθυοκτόνα, πτηνοκτόνα, τρωκτικοκτόνα, βακτηριοκτόνα, 

εντομοαπωθητικά, απωθητικά ζώων, αντιμικροβιακά, μυκητοκτόνα, απολυμαντικά, και 

αποστειρωτικά. Τα ζιζανιοκτόνα αντιπροσωπεύουν το 80% της χρήσης φυτοφαρμάκων, και 

προστατεύουν τα φυτά (και τις καλλιέργειες) από ζιζάνια, μύκητες ή έντομα. Γενικά, ένα 

φυτοφάρμακο είναι μια χημική ουσία ή βιολογικός παράγοντας (όπως ιός, βακτήριο ή 

μύκητας) που καταστέλλει, εξουδετερώνει, σκοτώνει ή απλά αποθαρρύνει τα παράσιτα. Τα 

φυτοφάρμακα έχουν οφέλη και ορισμένα μειονεκτήματα, όπως πιθανή τοξικότητα για τον 

άνθρωπο και άλλα είδη. 

 

 



 

1.2 Iprodione 
 

Το iprodione [3-(3,5-dichlorophenyl) N-isopropyl-2,4- dioxoimidazolidine-1-carboxamide] 

είναι ένα δικαρβοξαμιδικό μυκητοκτόνο το οποίο χρησιμοποιείται ευρέως για την 

προστασία καλλιεργειών από διάφορους μύκητες που προκαλούν προβλήματα (Miñambres 

et al.2010 · Grabke et al.2014). 

 

 

Το iprodione χρησιμοποιείται σε καλλιέργειες που προσβάλλονται από μύκητες του γένους 

Botrytis, του γένους Sclerotinia και άλλες μυκητολογικές ασθένειες στα φυτά (FAO, 

2004). Το iprodione εφαρμόζεται σε μια ποικιλία καλλιεργειών: φρούτα, λαχανικά, 

καλλωπιστικά δέντρα και θάμνους και σε γκαζόν. Είναι ένα μυκητοκτόνο επαφής που 

εμποδίζει τη βλάστηση των σπορίων των μυκήτων και εμποδίζει την ανάπτυξη του 

μυκηλίου τους. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 1 : Η χημική δομή του φυτοφαρμάκου iprodione 

(https://pubchem.ncbi.nlm.nih.gov/compound/Iprodione).  

 

 

 



 

1.3 Περιβαλλοντικές επιπτώσεις και απορρύπανση 
 

Το iprodione έχει χαρακτηριστεί ως μερικώς τοξικό για μικρά ζώα (Blystone et al .2007) 

και ως πιθανό καρκινογόνο για τον άνθρωπο (U.S. Environmental Protection Agency 

(USEPA), 1998). To iprodione παρουσιάζει μεγάλη κινητικότητα στο έδαφος. Το εδαφικό 

pH αποτελεί τον βασικό παράγοντα που επηρεάζει το ποσοστό αποδόμησης του  iprodione, 

με  τα αλκαλικά εδάφη να παρουσιάζουν τα μεγαλύτερα ποσοστά αποδόμησης (Walker et 

al. 1987). Ωστόσο, έχει βρεθεί ότι επαναλαμβανόμενες δόσεις iprodione σε εδάφη είναι 

ικανές να προκαλέσουν επιταχυνόμενη αποικοδόμηση του iprodione (Martin et al. 

1990 · Slade et al. 1992 ·  Mitchel et al. 1996). Απομονώσεις από τέτοια εδάφη σε 

εκλεκτικά θρεπτικά μέσα οδήγησαν σε επιλογή στελεχών με ικανότητα επιταχυνόμενης 

αποδόμησης του iprodione στο παρελθόν, με στελέχη που ανήκουν στα γένη 

Paenarthorbacter και Arthrobacter να κυριαρχούν την ομάδα αυτών των στελεχών 

(Campos et al. 2015 · Campos et al. 2017 · Zhang et al. 2021). 
 

 

1.4 Γένη Arthrobacter, Paenarthrobacter και Microbacterium 

 

Το γένος Arthrobacter ανήκει στην οικογένεια των Micrococcaceae, στην τάξη των  

Micrococcales στην κλάση των Αctinobacteria, στο φύλο των Actinobacteria , στην 

επικράτεια των βακτηρίων (Conn & Dimmick 1947). 

Τα Arthrobacteria χαρακτηρίζονται από πλεομορφισμό (μεταβλητό σχήμα) και 

μεταβλητότητα Gram (χρώση θετικό ή αρνητικό) αν και γενετικά προέρχονται από τα 

θετικά κατά Gram Actinobacteria. Τα Arthrobacteria είναι διατροφικά ευπροσάρμοστα, 

χρησιμοποιώντας μια ποικιλία υποστρωμάτων στον οξειδωτικό μεταβολισμό τους, 

συμπεριλαμβανομένης της νικοτίνης, νουκλεϊκών οξέων και διαφόρων ζιζανιοκτόνων και 

φυτοφαρμάκων. Τα περισσότερα είδη Arthrobacter είναι υποχρεωτικά αερόβια, αλλά 

έρευνες έδειξαν ότι τουλάχιστον δύο είδη Arthrobacter, τα A. globiformis και A. 

nicotianae, παρουσιάζουν αναερόβιο μεταβολισμό. Στα ανώτερα στρώματα του εδάφους 

που κατοικούνται από Arthrobacteria οι αλλαγές στις συγκεντρώσεις οξυγόνου είναι συχνές 

και κάποια είδη Arthrobacter έχουν προσαρμόσει στρατηγικές ανάπτυξης ανεξάρτητες 

οξυγόνου προκειμένου να επιβιώσουν σε περιόδους που αυτό είναι περιορισμένο. Αυτά τα 

είδη χρησιμοποιούν νιτρικά ως δέκτη ηλεκτρονίων στο τέλος της αναπνευστικής τους 

αλυσίδας, ανάγοντας τα σε αμμωνία μέσω νιτρώδων (Eschbach et al. 2003). 
 

Το γένος Paenarthrobacter ανήκει στην οικογένεια των Micrococcaceae, στην τάξη των  

Micrococcales στην κλάση των Αctinobacteria, στο φύλο των Actinobacteria , στην 

επικράτεια των βακτηρίων (Busse et al. 2016). 

Τα στελέχη του γένους Paenarthrobacter μοιράζονται τις παρακάτω ιδιότητες: 

 Πεπτιδογλυκάνη τύπου A3a 

 Menaquinone MK-9(H2) (βιταμίνη K2) 

 Προφίλ πολικών λιπιδίων το οποίο συνίσταται από diphosphatidylglycerol, 



phosphatidylglycerol, phosphatidylinositol, dimannosylglyceride, και 

monogalactosyldiacylglycerol, και σε μικρότερο βαθμό trimannosyldiacylglycerol.  

 Σύσταση λιπαρών οξέων κυρίως από: anteiso-C15:0, και σε μικρότερο βαθμό iso-

C15:0, iso-C16:0, anteiso-C17:0 και iso-C14.  

 Χρωμοσωμική περιεκτικότητα GC σε εύρος 61.3–62.5%. 

 

Το γένος Microbacterium ανήκει στην οικογένεια των Microbacteriaceae, στην τάξη των  

Micrococcales στην κλάση των Αctinobacteria, στο φύλο των Actinobacteria , στην 

επικράτεια των βακτηρίων (Orla-Jensen et al. 1919). 

 
 

 

1.5 Προτεινόμενο μεταβολικό μονοπάτι καταβολισμού του Iprodione 
 

Απομόνωση και συγκριτική γονιδιωματική ανάλυση βακτηρίων που είναι ικανά να 

διασπούν το iprodione οδήγησε στην διευκρίνηση του μονοπατιού μεταβολισμού του 

iprodione και των γονιδίων που είναι υπεύθυνα για κάθε στάδιο του μονοπατιού (Zhang et 

al. 2021). 
 

 

 

Εικόνα 2: Πιθανό μονοπάτι καταβολισμού του Iprodione από το στέλεχος Paenarthrobacter 

YJN-D και ένζυμα που συμμετέχουν. 

 

Το πρώτο στάδιο του μεταβολισμού καταλύεται από το ένζυμο IpaH, μία αμιδάση, η οποία 

είναι υπεύθυνη για την διάσπαση του αμιδικού δεσμού μεταξύ  του Ν-1 του ιμιδαζολικού 

δακτυλίου και του ισοπροπυλαμιδίου. Το δεύτερο στάδιο του μεταβολισμού καταλύεται 

από το ένζυμο DdaH, μία διακετυλάση του Ν-(3,5 – διχλωροφαινύλ)-2,4-διόξυιμιδαζολίου, 

η οποία υδρολύει τον Ν-3 αμιδικό δεσμό του ιμιδαζολίου. Τέλος, το τρίτο στάδιο του 

μεταβολισμού καταλύεται από το ένζυμο DuaH, την υδρολάση του (3,5 – 

διχλωροφαινυλουρία) – οξικού οξέος, η οποία υδρολύει τον Ν-1 αμιδικό δεσμό του 

διχλωροφαινυλίου (Zhang et al. 2021). 
 

 

 

 



 

1.6  Υδρολάσες και Αμιδάσες 
 

Οι υδρολάσες είναι μια κατηγορία ενζύμων που λειτουργούν ως βιοχημικοί καταλύτες που 

χρησιμοποιούν νερό (Η2Ο) για να σπάσουν έναν χημικό δεσμό, κάτι που έχει ως 

αποτέλεσμα τη διαίρεση ενός μεγαλύτερου μορίου σε μικρότερα μόρια. Για παράδειγμα, 

κάθε ένζυμο που καταλύει την ακόλουθη αντίδραση είναι υδρολάση: 

 

A–B + H2O → A–OH + B–H 

 

όπου η ένωση A– B αποτελεί χημικό δεσμό μεταξύ μη συγκεκριμένων μορίων.  

Οι υδρολάσες ταξινομούνται ως EC 3 στην EC (Enzyme Commission number (EC 

number)) κατάταξη των ενζύμων. Μπορούν να ταξινομηθούν επιπλέον, ανάλογα με τον 

τύπο δεσμού που υδρολύουν (Encyclopedia Britannica, Accessed 27 September 2021).  
Ένας από τους τύπους δεσμών που υδρολύουν είναι οι δεσμοί αζώτου-άνθρακα. Οι 

υδρολάσες που δρουν επί τέτοιου τύπου δεσμών χωρίζονται σε πεπτιδάσες (EC 3.4), οι 

οποίες δρουν σε πεπτιδικούς δεσμούς και υδρολάσες μη πεπτιδικών δεσμών αζώτου-

άνθρακα (EC 3.5). Οι αμιδάσες αποτελούν υποκατηγορία των EC 3.5 υδρολασών. 

 

Στην ενζυμολογία, οι αμιδάσες (EC 3.5.1, acylamidase, acylase, amidohydrolase, 

deaminase, fatty acylamidase, N-acetylaminohydrolase) είναι ένα ένζυμο το οποίο καταλύει 

την υδρόλυση ενός αμιδικού δεσμού (Valiña et al. 2004). 
 

Οι αμιδάσες (AS - Amidase signature) είναι μια μεγάλη ομάδα υδρολυτικών ενζύμων που 

περιέχουν μια συντηρημένη περιοχή περίπου 130 αμινοξέων γνωστών ως η αλληλουχία AS. 

Τα ένζυμα αυτά βρίσκονται τόσο σε προκαρυώτες όσο και σε ευκαρυώτες. Τα ένζυμα AS 

καταλύουν την υδρόλυση αμιδικών δεσμών (CO-NH2), αν και η οικογένεια των ενζύμων 

αυτών είναι ευρεία όσον αφορά την ειδικότητα προς το υπόστρωμα  και τη λειτουργία του 

κάθε ενζύμου. Ωστόσο, αυτά τα ένζυμα διατηρούν μια βασική δομή άλφα / βήτα / άλφα, 

όπου οι τοπολογίες των Ν- και C-τελικών άκρων είναι παρόμοιες. Τα ένζυμα AS έχουν 

χαρακτηριστικά μια ιδιαίτερα διατηρημένη καρβοξυτελική περιοχή πλούσια σε κατάλοιπα 

σερίνης και γλυκίνης, αλλά στερούνται κατάλοιπα ασπαρτικού οξέος και ιστιδίνης, 

επομένως διαφέρουν από τις κλασικές υδρολάσες σερίνης. Αυτά τα ένζυμα διαθέτουν μια 

μοναδική, πολύ συντηρημένη καταλυτική τριάδα Ser-Ser-Lys που χρησιμοποιείται για 

υδρόλυση αμιδίου, αν και ο καταλυτικός μηχανισμός για τον ενδιάμεσο σχηματισμό ακυλο-

ενζύμου μπορεί να διαφέρει μεταξύ των ενζύμων.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Εικόνα 3: Τρισδιάστατη δομή αμιδάσης. Με κόκκινο είναι υπογραμμισμένη η συντηρημένη 

AS αλληλουχία, ενώ με μπλε απεικονίζεται η μη συντηρημένη περιοχή της αμιδάσης. Η 

καταλυτική τριάδα Ser-Ser-Lys απεικονίζεται σε μεγέθυνση και παρίσταται το ενεργό 

κέντρο του ενζύμου (Shin et al. 2003). 
 

 

 

1.7 Στοιχεία μεθοδολογικής προσέγγισης συγκριτικής γονιδιωματικής 
 

 1.7.1 Χαρακτηρισμός γονιδιώματος 
 

Ο σχολιασμός γονιδιώματος (Genome annotation) είναι η διαδικασία αναγνώρισης 

λειτουργικών στοιχείων κατά μήκος της ακολουθίας ενός γονιδιώματος (Josep et al. 

2019). Τις τελευταίες τρεις δεκαετίες, ο σχολιασμός γονιδιώματος εξελίχθηκε από τον 

υπολογισμό σχολιασμού μερικών γονιδίων που κωδικοποιούν πρωτεΐνες σε κάποια λίγα 

γονιδιώματα και τον πειραματικό σχολιασμό σύντομων ρυθμιστικών στοιχείων σε μικρό 

αριθμό από αυτά, σε σχολιασμό πληθυσμού μεμονωμένων νουκλεοτιδίων σε χιλιάδες 

γονιδιώματα (πολλά ανά είδος). Αυτή η αυξημένη ανάλυση και η περιεκτικότητα των 

σχολιασμών γονιδιώματος (από γονότυπους έως φαινότυπους) οδηγεί σε ακριβείς γνώσεις 

για τη βιολογία των ειδών, των πληθυσμών και των ατόμων.   

 

Ο σχολιασμός γονιδιώματος αποτελείται από τρία βασικά βήματα: 

 

1. Προσδιορισμός τμημάτων του γονιδιώματος που δεν κωδικοποιούν πρωτεΐνες 



2. Προσδιορισμός δομικών στοιχείων στο γονιδίωμα (gene prediction)(δομικός 

σχολιασμός) 

3. Χαρακτηρισμός βιολογικών πληροφοριών σε αυτά τα στοιχεία 

 

Τα αυτόματα εργαλεία σχολιασμού προσπαθούν να εκτελέσουν αυτά τα βήματα με την 

αξιοποίηση ανάλυσης υπολογιστή (Lincoln Stein. 2001). 
 

 

 1.7.1.1 Δομικός χαρακτηρισμός γονιδίων/μη-κωδικευμένων στοιχείων 
 

 

Ο δομικός σχολιασμός συνίσταται στην αναγνώριση γονιδιωματικών στοιχείων. 

 

 Ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης  

 Δομή γονιδίων 

 Περιοχές κωδικοποίησης 

 Θέση ρυθμιστικών μοτίβων 

 

Υπάρχει πληθώρα αυτοματοποιημένων μεθόδων δομικού σχολιασμού αλληλουχιών ή και 

ολόκληρων γονιδιωμάτων. Τα προγράμματα αυτά ποικίλουν ως προς την ταχύτητα, την 

αξιοπιστία και την ευχρηστία τους, όμως βασίζονται σε κοινά αξιώματα και μεθοδολογίες. 

Το πρώτο βήμα στον δομικό χαρακτηρισμό ενός γονιδιώματος είναι η αναγνώριση των 

ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης. Έπειτα ακολουθεί η ταυτοποίηση των γονιδίων που δεν 

μεταφράζονται, κυρίως των tRNA και rRNA γονιδίων. Επιπλέον, μπορεί να αξιοποιηθούν 

προγράμματα τα οποία εντοπίζουν περιοχές που αναγνωρίζονται από ένζυμα περιορισμού ή 

και προγράμματα που εντοπίζουν υποκινητές ή άλλες ρυθμιστικές αλληλουχίες. 

 

 

 1.7.1.2 Αλγόριθμοι και μέθοδοι χαρακτηρισμού λειτουργιών γονιδίων 
 

 

Ο λειτουργικός σχολιασμός συνίσταται στη σύνδεση βιολογικών πληροφοριών σε 

γονιδιωματικά στοιχεία. 

 

 Βιοχημική λειτουργία 

 Βιολογική λειτουργία 

 Ρύθμιση και αλληλεπιδράσεις 

 Έκφραση 

 

Τα προγράμματα που εκπονούν τον λειτουργικό χαρακτηρισμό μιας αλληλουχίας ή ενός 

γονιδιώματος συγκρίνουν τα γενετικά στοιχεία του δομικού χαρακτηρισμού με γνωστά 

στοιχεία αναφοράς και αποδίδουν νόημα σύμφωνα με την ομολογία ή και την συγγένεια και 

ομοιότητα που έχουν τα γενετικά στοιχεία υπό μελέτη με τα αντιπαραβαλλόμενα στοιχεία 

αναφοράς. Μια απλή μέθοδος σχολιασμού γονιδίων βασίζεται σε εργαλεία αναζήτησης που 

βασίζονται σε ομολογία για την αναζήτηση ομόλογων γονιδίων σε συγκεκριμένες βάσεις 

δεδομένων. Οι πληροφορίες που προκύπτουν από τις συγκρίσεις αυτές, χρησιμοποιούνται 

για τον σχολιασμό νέων γονιδίων και γονιδιωμάτων. Ορισμένες βάσεις δεδομένων 



χρησιμοποιούν πληροφορίες του περιβάλλοντος και των συμφραζόμενων γενετικών 

στοιχείων στο σημείο σχολιασμού, βαθμολογίες ομοιότητας, πειραματικά δεδομένα και 

ενσωματώσεις άλλων πόρων για να παρέχουν σχολιασμούς γονιδιώματος μέσω της 

προσέγγισής τους. Άλλες βάσεις δεδομένων βασίζονται σε επιμελημένες πηγές δεδομένων, 

καθώς και σε μια σειρά από διαφορετικά εργαλεία λογισμικού (Jonathan Pevsner. 2009). 
 

 

Αλγόριθμοι αναζήτησης BLAST και HMMER 

 

Για την ανάλυση των δεδομένων χρησιμοποιούνται κυρίως δύο αλγόριθμοι, το βασικό 

εργαλείο αναζήτησης τοπικής στοίχισης (basic local alignment search tool, BLAST) 

(Altschul et al.1990). 
 

Το BLAST είναι ένας ευρετικός αλγόριθμος σύγκρισης αλληλουχιών ανά ζεύγη όπου 

μπορεί να επιτύχει ταχύες αναζητήσεις αλληλουχιών έναντι μεγάλων σχετικά βάσεων 

δεδομένων. Βασίζεται στον κατακερματισμό της πληροφορίας κάθε αλληλουχίας 

αναζήτησης ή αναφοράς σε μικρότερα τμήματα (υπό-αλληλουχίες ή «λέξεις» νουκλεϊκών 

οξέων ή αμινοξέων), πολλά από τα οποία είναι κοινά μεταξύ διαφορετικών αλληλουχιών. 

Με την ομαδοποίηση των κοινών αυτών τμημάτων στις βάσεις δεδομένων μειώνεται 

δραματικά η απαραίτητη υπολογιστική ισχύς αναζήτησής τους και συνεπώς επιταχύνεται η 

διαδικασία αυτή. Έτσι, μία αναζήτηση βασίζεται σε αυτές τις κοινές «λέξεις» οι οποίες 

μόλις αναγνωριστούν οδηγούν στον αναθεωρητικό περιορισμό της προς αναζήτηση βάσης 

δεδομένων στο τμήμα που φέρει μονάχα τις κοινές αυτές «λέξεις». Μόλις αναγνωριστούν 

αλληλουχίες που φέρουν αρκετές όμοιες λέξεις με την εκάστοτε αλληλουχία αναζήτησης, 

τότε εφαρμόζεται πιο ακριβής αλγόριθμος για την στοίχιση των αλληλουχιών στο σύνολό 

τους ο οποίος βασίζεται στον τοπικής στοίχισης αλγόριθμο των Smith-Waterman (Smith et 

al. 1981). Το HMMER βασίζεται σε πιθανολογικά μοντέλα εμφάνισης καταλοίπων 

αμινοξέων σε αλληλουχίες πρωτεϊνών, τα οποία μοντέλα προέρχονται από στοιχίσεις 

πολλαπλών αλληλουχιών της εκάστοτε οικογένειας πρωτεϊνών. Με τον τρόπο αυτόν 

αναζητούνται μονάχα τα λειτουργικά απαραίτητα για την κάθε οικογένεια πρωτεΐνης 

συντηρημένα κατάλοιπα μέσω της σύγκρισης των μοντέλων της βάσης δεδομένων με την 

κάθε πρωτεΐνη αναζήτησης, αντί ολόκληρων των σετ αλληλουχιών που χρησιμοποιήθηκαν 

για τη δημιουργία των μοντέλων (Durbin et al. 1998). 

 

 

 1.7.2 Ανάλυση οριζόντια μεταθετών στοιχείων γονιδιώματος 
 

Για την ανάλυση των μεταθετών στοιχείων σε προκαρυωτικό γενετικό υλικό υπάρχουν 

πληθώρα αυτοματοποιημένων προγραμμάτων. Η βασική φιλοσοφία των προγραμμάτων 

αυτών είναι στοίχιση ομολογίας με βάσεις δεδομένων που περιέχουν αλληλουχίες γνωστών 

μεταθετών στοιχείων. Η εύρεση συσχέτισης σε επίπεδο οικογένειας του μεταθετού 

στοιχείου συνήθως οδηγεί στην επαλήθευση της ύπαρξης του γενετικού στοιχείου στον 

τόπο της στοίχισης. Εκτός από τα αυτοματοποιημένα προγράμματα μπορούν να 



αξιοποιηθούν στοχευμένες έρευνες για αλληλουχίες οι οποίες θα συγκριθούν με 

συγκεκριμένες βάσεις δεδομένων. 

 

 

 

 1.7.3 Ανάλυση synteny 
 

Η γονιδιωματική αλληλούχηση και χαρτογράφηση επέτρεψαν τη σύγκριση των 

γενικών δομών των γονιδιωμάτων πολλών διαφορετικών ειδών. Το γενικό εύρημα 

είναι ότι οι οργανισμοί με μεγάλη ταξινομική συνάφεια εμφανίζουν παρόμοιες 

γονιδιακές δομές στις ίδιες σχετικές θέσεις στο γονιδίωμα. Αυτή η κατάσταση 

ονομάζεται synteny (heredity (genetics): Microevolution - Britannica Online 

Encyclopedia). Η synteny που μοιράζονται μεταξύ τους διαφορετικά είδη μπορεί να 

συναχθεί από τις γονιδιωματικές αλληλουχίες τους. Αυτό γίνεται συνήθως 

χρησιμοποιώντας μια έκδοση του αλγορίθμου MCScan, ο οποίος βρίσκει συνθετικά 

μπλοκ μεταξύ των ειδών συγκρίνοντας τα ομόλογα γονίδια τους και αναζητώντας 

κοινά μοτίβα σε χρωμοσωμική κλίμακα. Οι ομολογίες καθορίζονται συνήθως με 

βάση τις επιτυχίες αλγορίθμων στοίχισης. Synteny μπορεί να παρατηρηθεί σε μεγέθη 

εύρους από γενετικών τόπων έως χρωμοσωμάτων (Wang et al. 2012). 
 

 

 1.7.4 Ανάλυση του παν-γονιδιώματος 

 
Η αύξηση της προσβασιμότητας στις μεθόδους αλληλούχησης νέας γενιάς λόγω του 

χαμηλού τους κόστους είχε ως αποτέλεσμα την έκρηξη του αριθμού των διαθέσιμων 

μικροβιακών γονιδιωμάτων. Μία από τις αναλύσεις συγκριτικής γονιδιωματικής που μπορεί 

να εκμεταλλευτεί το σύνολο της πληροφορίας των γονιδιωμάτων είναι αυτή του παν-

γονιδιώματος. Κατά την ανάλυση αυτήν, το σύνολο των στελεχών ή και αντιπροσοπευτικά 

στελέχη μίας ταξινομικής ομάδας ενδιαφέροντος υπόκεινται σε σύγκριση προς αναζήτηση 

ομολόγων γονιδίων εντός και μεταξύ των γονιδιωμάτων τους. Στη συνέχεια γίνεται 

αναγνώριση του πυρηνικό σετ γονιδίων και των στελεχο-ειδικών γονιδίων για κάθε υπό-

ομάδα στελεχών. Με τον τρόπο αυτόν μπορούν να αναγνωριστούν τα γονίδια που είναι 

υπεύθυνα για την οικοθέση και το φαινότυπο της εν λόγω ταξινομικής ομάδας, ενώ επίσης 

είναι δυνατή η αναγνώριση γονιδίων (και συνεπώς λειτουργειών) που διαφοροποιούν ένα 

στέλεχος από τα υπόλοιπα ως προς την οικοθέση του.  

 

 

1.8 Προηγούμενη εργασία και στόχοι 
 

Πρόσφατα, έγινε απόπειρα απομόνωσης μικροοργανισμών από ριζόσφαιρα εκτεθειμένη σε 

iprodione αλλά και από έδαφος ριζόσφαιρας χωρίς προηγούμενη έκθεση σε φυτοφάρμακα, 

οι οποίοι είχαν την ικανότητα να βιοδιασπούν το iprodione. Δεδομένων των παρατηρήσεων 

αυτών των φαινοτύπων προβήκαμε στην εκχύλιση DNA από τις απόπειρες απομόνωσης. Τα 

δείγματα Τ1.6 και Τ1.8 προερχόταν από ριζόσφαιρα εκτεθειμένη σε iprodione (Katsoula et 

al. 2020) · το δείγμα επονομαζόμενο στην παρούσα εργασία ως “Marco” προέρχονταν από 



ριζόσφαιρα μη εκτεθειμένη σε φυτοφάρμακα (Campos et al. 2015). Τα δείγματα DNA 

αλληλουχήθηκαν με μεθόδους Illumina και Oxford Nanopore και έγινε παραγωγή των 

συναρμολογήσεων των γονιδιωμάτων των μικροοργανισμών. Ταξινομική ταυτοποίηση των 

contigs που προέκυψαν έδειξε ότι τα Τ1.6 και Τ1.8 ήταν σχεδόν πανομοιότυπα και 

περιείχαν γενετικό υλικό από δύο χρωμοσώματα, ένα που ανήκε σε ένα Arthrobacter ή 

Paenarthrobacter και ένα που ανήκε σε ένα Microbacterium, ενώ περιείχαν και 3 κυκλικά 

πλασμίδια. Στην περίπτωση του δείγματος Marco προέκυψαν 4 contigs, εκ των οποίων το 

ένα ήταν μεγέθους χρωμοσώματος και κατετάγη στο γένος Paenarthrobacter βάσει 

φυλογεντικών δεικτών, ενώ τα υπόλοιπα είχαν μεγέθη πλασμιδίων (μεσαία ως μεγάλα), με 

τα δύο να είναι κυκλικά και το μεγαλύτερο γραμμικό.  Τα στοιχεία της συναρμολόγησης 

και της ταξινομικής προέκυψαν από την πτυχιακή εργασία του  Μυρισιώτη Χρήστου . 

 

Η εκπόνηση της συγκεκριμένης εργασίας αποσκοπεί στην διερεύνηση και επιβεβαίωση ή 

μη του προτεινόμενου από Zhang et al. (Zhang et al. 2021) μηχανισμού μεταβολισμού του 

iprodione από απομονώσεις και απόπειρες απομονώσεων αυτών. Για την επίτευξη του 

στόχου αξιοποιήθηκαν τα δεδομένα συναρμολόγησης των εν λόγω γονιδιωμάτων όπου και 

πραγματοποιήθηκε λειτουργικός χαρακτηρισμός και συγκριτική γονιδιωματική ανάλυση 

προκειμένου να αναγνωριστούν πιθανά γονίδια που εμπλέκονται στο μεταβολικό μονοπάτι 

καταβολισμού του  iprodione. Ολοκληρώνοντάς, έγινε ανάλυση του πανγονιδιώματος 

(pangenome) για το γένος Paenarthrobacter προς αναζήτηση της διάδοσης των σχετικών 

γονιδίων μεταξύ μελών του γένους. 

 

 

2. Μέθοδοι 
 

2.1 Χαρακτηρισμός γονιδιώματος 
 

Για την πραγμάτωση των αναλύσεων της διπλωματικής εργασίας ήταν απαραίτητη η  

χρήση εξειδικευμένου λογισμικού και γλωσσών προγραμματισμού τα οποία και  

παρατίθενται. Στη συγκεκριμένη μελέτη αξιοποιήθηκαν τμήματα των προγραμμάτων ή 

εξ’ολοκλήρου τα προγράμματα και ιδιομορφές των αλγορίθμων των: Prokka, Ugene, 

BLAST, HMMER, ISfinder, GenoplotR, micropan.  

 

2.1.1 Λογισμικό και περιβάλλον 
 

Linux Ubuntu 

Τα Linux Ubuntu αποτελούν ένα λειτουργικό σύστημα, ανοιχτού λογισμικού για  

υπολογιστές που διατίθενται δωρεάν για τους χρήστες. Το βασικό περιβάλλον 

αλληλεπίδρασης του Ubuntu με τον χρήστη χρησιμοποιεί τον φλοιό BASH και ενδείκνυται 

για τη διαχείριση μεγάλου όγκου δεδομένων (Canonical, n.d.).  
 

R και R-studio 

Η γλώσσα προγραμματισμού R και μία από τις πλατφόρμες χρήσης/υποστήριξης της, το R-

studio, ενδείκνυνται για μεταχείριση μεγάλου όγκου δεδομένων. Το περιβάλλον περιέχει 

ενσωματωμένη τη δυνατότητα χρήσης προγράμματος φλοιού του BASH εκτός από 

τερματικό της R. Η γλώσσα προγραμματισμού όπως και το περιβάλλον διατίθενται δωρεάν 

για τους χρήστες και είναι ανοιχτού λογισμικού (RStudio Team 2020). 
 



 

2.1.2 Δομικός και λειτουργικός χαρακτηρισμός 
 

PROKKA 

 

Για τον χαρακτηρισμό χρησιμοποιήθηκε ως πρώτη προσέγγιση το πρόγραμμα Prokka 

v1.14.6 (Seemann et al. 2014). Το Prokka για να πραγματοποιήσει τον σχολιασμό πρώτα 

προβαίνει στο δομικό χαρακτηρισμό των μη κωδικευόντων γονιδιών και γενετικών 

στοιχείων και έπειτα χαρακτηρίζει τα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης. Στη συνέχεια συγκρίνει 

την κάθε δομικά χαρακτηρισμένη αλληλουχία με σειρά βάσεων δεδομένων με τη βοήθεια 

των αλγορίθμων BLAST και HMMER3 προκειμένου να αποδώσει τον λειτουργικό 

χαρακτηρισμό τους. 

 

Οι βάσεις δεδομένων που χρησιμοποιεί το PROKKA (BLAST +) 

 

Οι τρεις βασικές βάσεις δεδομένων, που εφαρμόζονται με τη σειρά, είναι: 

    1. ISfinder: Μόνο οι αλληλουχίες τρανσποζάσης (πρωτεΐνη). ολόκληρο το τρανσποζόνιο 

δεν ανιχνεύεται. 

 

    2. NCBI Βάση δεδομένων γονιδίων αναφοράς για την αντιμικροβιακή αντοχή σε 

βακτήρια: Γονίδια ανθεκτικότητας σε μικροβιακή επιμέλεια από το NCBI 

 

    3. UniProtKB (SwissProt): Πρωτεΐνες με στοιχεία (i) από βακτήρια (ή Archaea ή ιούς) 

(ii) τα οποία να μην είναι καταχωρήσεις "Fragment". και (iii) τα οποία έχουν ένα επίπεδο 

απόδειξης ("ΡΕ") 2 ή χαμηλότερο, το οποίο αντιστοιχεί σε πειραματικά στοιχεία mRNA ή 

πρωτεωμικής. 

 

Οι βάσεις δεδομένων HMM. 

Το Prokka χρησιμοποιεί βάσεις δεδομένων πιθανολογικών HMM προφίλ για το HMMER3. 

Είναι ως επί το πλείστον εξειδικευμένες σε βακτήρια (Seemann et al. 2014). 
 

Επιπλέον χαρακτηρισμοί γονιδίων οπουδήποτε απαιτήθηκε πραγματοποιήθηκαν μέσω 

διαδικτυακής πλατφόρμας του Εθνικού αμερικάνικου Κέντρου Βιοτεχνολογικής 

Πληροφορίας (National Center for Biotechnology Information – NCBI) και πιο ενδελεχείς 

βάσεις δεδομένων σε σύγκριση με το PROKKA, καθώς και έναντι της πλατφόρμας βάσης 

δεδομένων HMM της οικογένειας πρωτεϊνών.   

 

 

 

BLAST 

 

Για το BLAST χρησιμοποιήθηκε η τοπική εκδοχή του v2.11.0+ καθώς και ο webserver του 

NCBI όπως και το πακέτο BLAST+ suite. Στον διαδυκτυακό χώρο πραγματοποιήθηκαν 

στοιχίσεις μεταξύ αλληλουχιών DNA-DNA, DNA-πρωτεινών και πρωτεινών-πρωτεινών, 

αξιοποιώντας τα προγράμματα BLASTn, BLASTp, BLASTx, tBLASTn και του 

αλγορίθμους MegaBLAST, discontiguous MegaBLAST, BLASTn, BLASTp, PSI-BLAST, 

BLASTx και tBLASTn (Altschul et al. 1990 · NCBI Resource Coordinators 2016). Το 

πακέτο προγραμμάτων BLAST+ suite BLAST v2.11.0+ αξιοποιήθηκε για την ανάλυση 



synteny μεταξύ περιοχών DNA και μεταξύ γονιδιωμάτων ως υποπρόγραμμα για το 

GenPlotR (Guy et al. 2010) και για την ανάλυση του πανγονιδιώματος ως υποπρόγραμμα 

για το micropan (Snipen et al. 2015). 

 
 

HMMER 

 

Για την διερεύνηση δομικών μοτίβων για συγκεκριμένες πρωτείνες χρησιμοποιήθηκε ο 

webserver (hidden Markov model profiler (HMMER) HmmerWeb version 2.41.1 (Finn et 

al. 2011), στον οποίο έγιναν έλεγχοι ομολογίας έναντι της βάσης δεδομένων Pfam-A 

(Mistry et al. 2021).  
 

 
 

2.2 Στατιστική ανάλυση και παρουσίαση δεδομένων 
 

Ugene 

Για οπτικοποίηση των συναρμολογημάτων και διαχείριση αλληλουχιών DNA 

χρησιμοποιήθηκε το πρόγραμμα Ugene v39 (Okonechnikov et al. 2012). 
 

ISfinder 

Για την ανάλυση μεταθετών στοιχείων χρησιμοποιήθηκε ο webserver του Isfinder (Siguier 

et al. 2006) στον οποίο διερευνήθηκε η ύπαρξη ή μη μεταθετών στοιχείων σε αλληλουχίες 

DNA. 

 

GenoPlotR 

Το πακέτο προγραμμάτων και αλγορίθμων GenoPlotR v0.8.11 (Guy et al. 2010) 
χρησιμοποιήθηκε για την παρουσίαση των αποτελεσμάτων συγκριτικής γονιδιωματικής 

μεταξύ γονιδιακών τόπων και την παραγωγή γραφημάτων ανάλυσης synteny. 

 

 

micropan 

Το πακέτο προγραμμάτων και αλγορίθμων micropan v2.1 (Snipen et al. 2015) 
αξιοποιήθηκε για την δημιουργία και ανάλυση του πυρηνικού γονιδιώματος (σύνολο 

κοινών λειτουργικά γονιδίων μεταξύ του συνόλου των δοκιμασμένων γονιδιωμάτων) και 

του πανγονιδιώματος (στελέχο-ειδικών ομογόλων), όπως επίσης και για την απεικόνιση της 

ανάλυσης αυτής.  

 

 

2.3 Γονίδια αναφοράς και περιγραφή γονιδιωμάτων των δειγμάτων 

 
Ως γονίδια αναφοράς για την αναζήτηση του μεταβολικού μονοπατιού του iprodione στους 

μικροοργανισμούς της παρούσας εργασίας χρησιμοποιήθηκαν τα γονίδια ipaH, ddaH και 

duaH, τα οποία χαρακτηρίστηκαν στην μελέτη των Zhang et al. (Zhang et al. 2021). Οι 

αμινοξικές αλληλουχίες τους ανακτήθηκαν από την GenBank (Clark et al. 2016) και 

παρατίθενται στον Πίνακα 1. Τα γονίδια αυτά πραγματοποιούν τα 3 στάδια καταβολισμού 

του iprodione 1, 2 και 3 αντίστοιχα όπως παρατίθενται στην Εικόνα 2 της εισαγωγής της 



παρούσας εργασίας.  

 

Γονίδιο Στάδιο μεταβολισμού 

του Iprodione 

Κωδικός στην βάση 

δεδομένων Genbank 

του NCBI 

ipaH 1ο QOU11568.1 

ddaH 2ο QOU11570.1 

duaH 3ο QOU11572.1 

 

Πινακάς 1: Αρ. πρόσβασης αλληλουχιών αναφοράς για την ανεύρεση του καταβολικού 

μονοπατιού του Iprodione στους μικροοργανισμούς της παρούσας εργασίας. 

 
 

Οι συναρμολόγησεις των δειγμάτων απεικονίζονται με την χρήση του προγράμματος 

Bandage v0.8.1 (Wick et al. 2015) παρακάτω: 

 

Στην Εικόνα 4 απεικονίζεται η συναρμολόγηση για το δείγμα Marco, Στην Εικόνα 5 για το 

δείγμα Τ1.6 και στην Εικόνα 6 για το δείγμα Τ1.8. Οι συναρμολογήσεις προέκυψαν στην 

πτυχιακή εργασία του Χρήστου Μυρισιώτη. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 4: Απεικόνιση της συναρμολόγησης για το δείγμα Marco 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 5: Απεικόνιση της συναρμολόγησης για το δείγμα Τ1.6 

 

 

 

Εικόνα 6: Απεικόνιση της συναρμολόγησης για το δείγμα Τ1.8 

 

 

 

 



 

3. Αποτελέσματα 
 

3.1 Γονίδια υπεύθυνα για τον μεταβολισμό του Ιprodione στα υπό μελέτη 

στελέχη 
 

 

Δείγμα T1.6 
  

1)IpaH  
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Η καλύτερη στοίχιση ανά ζεύγη του BLAST που παρατηρήθηκε για την πρωτεϊνική 

αλληλουχία αναφοράς IpaH στα μεταφρασμένα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του Τ1.6, ήταν 

στο πλασμίδιο 2, έναντι της αλληλουχίας αμινοξέων με αριθμό πρόσβασης (accession 

number) PHPLPGGG_00034, με στατιστική σημαντικότητα τοπικής στοίχισης (expectation 

value, ή E-value) 0, bit score ίσο με 921 και ποσοστό ταυτόσημων και θετικών αμινοξέων 

97% (Εικόνα 7). Το καλύτερο αποτέλεσμα BLAST φαίνεται στην Εικόνα 7 που ενέχει 

ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης που έχει χαρακτηριστεί από το πρόγραμμα Prokka ως 

ακυλαμιδάση, ένα ένζυμο με παραπλήσια δράση αυτής της IpaH. 

 

 



 

 

Στη συνέχεια, σύμφωνα με την αναζήτηση μέσω του HMMER-Web έναντι της Pfam-A 

φάνηκε ότι παρουσιάζονται πιθανά ενεργά κέντρα τα οποία προσδίδουν δράση αμιδάσης 

(Εικόνα 8). Η PHPLPGGG_00034 παρουσιάζει 3 motifs ενεργού κέντρου αμιδάσης, 

δηλαδή υδρολάσης αμιδικού δεσμού (τα motifs αυτά απεικονίζονται ως ροζ ρόμβοι 

σχηματικά). Το HMMER δίνει μέγιστη ομοιότητα για την αλληλουχία, με την πρωτεΐνη 

A0A1P8B760 (AMI4G_ARATH), μια “υποθετική” αμιδάση του Arabidopsis thaliana 

(UniProt) (Τhe UniProt Consortium 2021). Στην Pfam-A επίσης κατατάσσεται η 

πρωτεϊνική αλληλουχία ως αμιδάση, bit score 294.66 και κάλυψη 418AA/469AA δηλαδή 

89,12%. 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 7: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit 

score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του ipaH έναντι της PHPLPGGG_00034. 



 

 

 

Ολοκληρώνοντας, πραγματοποιήσαμε αναζήτηση στοίχισης της αλληλουχίας 

PHPLPGGG_00034 (ακυλαμιδάση) στην βάση δεδομένων μονογραφών non redundant 

protein sequences (nr) του National Center for Biotechnology Information (NCBI). Τα 

αποτελέσματα της αναζήτησης φαίνονται στην Εικόνα 9 με μεγαλύτερη ομοιότητα της 

πρωτεΐνης PHPLPGGG_00034 με την IpaH στελέχους Microbacterium. 

 

 

 

 

Στα πλασμίδια 1 και 3 δεν εμφανίστηκε πρωτεϊνική αλληλουχία με ομολογία ως προς τις 

καταβολικές πρωτεΐνες με την βιβλιογραφία όμως εμφανίστηκε στα βασικά χρωμοσώματα 

και των δύο βακτηριακών ειδών του Paenarthrobacter και Microbacterium. Η στοίχιση των 

ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης των βακτηριακών χρωμοσωμάτων παρουσίασε 

αποτελέσματα πολύ χαμηλότερου ποσοστού ταύτισης (27.7% και 28.1% με αντίστοιχη 

κάλυψη 97% και 92% για τα Arthrobacter/Paenarthrobacter και Microbacterium 

αντίστοιχα) συγκριτικά με την στοίχιση του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του πλασμιδίου 

2 (97% με αντίστοιχη κάλυψη 100%). Τα αποτελέσματα των στοιχίσεων για τις 

περιπτώσεις των πιθανών χρωμοσωμάτων με την IpaH βρίσκονται στο παράρτημα Ι. 

  

Εικόνα 8: Αποτέλεσμα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του μεταφρασμένου ανοιχτού 
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«
 2» του δείγματος Τ1.6 που έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την IpaH, με το HMMER 
έναντι της Pfam A.Οι ροζ ρόμβοι αντιστοιχούν σε εξελικτικά συντηρημένες αλληλουχίες (motifs). 

Εικόνα 9: Τα πρώτα 4 αποτελέσματα αναζήτησης της μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού 
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2)DdaH 

 

Αρχική αναζήτηση του γονιδίου ddaH στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος 

Prokka, όπως και στην περίπτωση του ipaH, δεν έδωσε τον αναμενόμενο χαρακτηρισμό, 

οπότε προχωρήσαμε σε περαιτέρω αναζήτηση με BLAST, ενώ σε δεύτερη προσέγγιση 

αναζητήσαμε motifs με το HMMER-Web έναντι της Pfam-Α  βάσης προφίλ πρωτεϊνών.  

 

Η καλύτερη στοίχιση ανά ζεύγη του τοπικού BLAST που έναντι της αλληλουχίας αναφοράς 

DdaH στα μεταφρασμένα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης των contigs του Τ1.6, ήταν στο 

πλασμίδιο 1 με σχεδόν πλήρη ταύτιση (99%) και θετικά (99% στοίχιση αμινοξέων με 

παραπλήσιες χημικές ιδιότητες), bit score ίσο με 571, e-value ίσο με 0 και ποσοστό 

κάλυψης 99% (Εικονα 10). Το καλύτερο αποτέλεσμα BLAST φαίνεται στην Εικόνα 10 που 

ενέχει ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης που έχει χαρακτηριστεί από το πρόγραμμα Prokka ως 

αποακετυλάση, ένα ένζυμο (PCAODCGP_00013) με παραπλήσια δράση αυτής της DdaH. 

 

 

 

Στη συνέχεια, σύμφωνα με την αναζήτηση μέσω του HMMER-Web έναντι της Pfam-A 

φάνηκε ότι η αλληλουχία PCAOTCGP_00013 ενέχει πιθανά ενεργά κέντρα τα οποία 

φέρουν ενεργότητα αποακετυλάσης (Εικόνα 11).  

 

Η αποακετυλάση του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης PCAOTCGP_00013 παρουσιάζει 1 

motif ενεργού κέντρου αμιδάσης, δηλαδή υδρολάσης αμιδικού δεσμού, όπως φαίνεται στην 

Εικόνα 11. Το HMMER δίνει μέγιστη ομοιότητα για την αλληλουχία, με την πρωτεΐνη 

Εικόνα 10: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit 
score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του DdaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού 
πλαισίου ανάγνωσης του PCAOTCGP_00013 του δείγματος Τ1.6. 



Q8DP63 (PGDA_STRR6), μια αποακετυλάση της πεπτιδογλυκάνης του Streptococcus 

pneumoniae (strain ATCC BAA-255 / R6) (UniProt). Στην Pfam-A επίσης κατατάσσεται η 

πρωτεϊνική αλληλουχία ως αποακετυλάση πολυσακχαριτών, με bit score 76.47 και κάλυψη  

138AA/279AA δηλαδή 49,46%. 

 

 

 

 

Ολοκληρώνοντας, πραγματοποιήσαμε αναζήτηση στοίχισης της αλληλουχίας του ανοιχτού 

πλαισίου ανάγνωσης του PCAOTCGP_00013 (αποακετυλάση) με την nr βάση δεδομένων 

μη πλεοναζόντων αλληλουχιών του NCBI. Τα αποτελέσματα της αναζήτησης έδειξαν 

πλήρη ταύτιση με αποακετυλάση από Paenarthobacter και αποακετυλάσες του ίδιου και 

άλλων ειδών (Εικόνα 12). 

 

 

Στα πλασμίδια 2 και 3, όπως επίσης στο βακτηριακό χρωμόσωμα του Microbacterium, δεν 

εμφανίστηκαν παρόμοιες πρωτεϊνικές αλληλουχίες με αυτές των Zhang et al. (Zhang et al. 

2021), όμως εμφανίστηκαν στο βασικό χρωμόσωμα του Arthrobacter/Paenarthrobacter 

(38,4% ταύτιση στο 91% της συνολικής αλληλουχίας, Παράρτημα ΙΙ). Τα αναλυμένα 

αποτελέσματα για τις στοιχίσεις ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης για το βασικό χρωμόσωμα 

του Paenarthrobacter με την DdaH βρίσκεται στο παράρτημα ΙΙ. 

Εικόνα 11: Αποτέλεσμα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του μεταφρασμένου ανοιχτού 
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 του δείγματος Τ1.6 που έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την DdaH, με το HMMER έναντι 
της Pfam A. Οι ροζ ρόμβοι αντιστοιχούν σε εξελικτικά συντηρημένες αλληλουχίες (motifs). 

Eικόνα 12: Τα πρώτα 6 αποτελέσματα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας της 
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3)DuaH 

 

Αρχική αναζήτηση του γονιδίου duaH στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος 

Prokka δεν έδωσε αποτελέσματα υψηλού βαθμού εμπιστοσύνης οπότε προχωρήσαμε σε 

περαιτέρω αναζήτηση. Προκειμένου να βρούμε πιθανές ομολογίες μεταξύ 

χαρακτηρισμένων αλληλουχιών αμινοξέων DuaH και των μεταφρασμένων ανοιχτών 

πλαισίων ανάγνωσης του γενετικού υλικού του δείγματος T1.6 χρησιμοποιήσαμε τοπικό 

BLAST έναντι των αλληλουχιών αναφοράς των Zhang et al. (Zhang et al. 2021), ενώ σε 

δεύτερη προσέγγιση αναζητήσαμε motifs με το HMMER έναντι της Pfam-Α βάσης προφίλ 

πρωτεϊνών.  

 

Η καλύτερη στοίχιση ανά ζεύγη του BLAST που παρατηρήθηκε για την πρωτεϊνική 

αλληλουχία αναφοράς DuaH στα μεταφρασμένα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του Τ1.6, 

ήταν η AHEJKLAN_02683 στο βακτηριακό χρωμόσωμα του 

Arthrobacter/Paenarthrobacter με bit score ίσο με 728 και ποσοστό ταυτόσημων 

αμινοξέων 88% με κάλυψη 93% (Εικόνα 13). Στο βασικό χρωμόσωμα του Microbacterium 

ταυτοποιήθηκαν επίσης δυο αλληλουχίες (51,3% ταύτιση με 93% κάλυψη και 28,4% 

ταύτιση με 21% κάλυψη· Παράρτημα ΙΙΙ). Το καλύτερο αποτέλεσμα BLAST φαίνεται στην 

Εικόνα 13 που ενέχει ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης που έχει χαρακτηριστεί από το 

πρόγραμμα Prokka ως υδρολάση του ιππουρονικού οξεώς, ένα ένζυμο 

(AHEJKLAN_02683) με παραπλήσια δράση αυτής της DuaH. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

Στη συνέχεια, σύμφωνα με την αναζήτηση μέσω του HMMER έναντι της Pfam-A φάνηκε 

ότι παρουσιάζονται πιθανά ενεργά κέντρα τα οποία φέρουν ενεργότητα πεπτιδάσης/ 

καρβόξυ-υδρολάσης (Eικόνα 14).  

 

Η “πεπτιδάση” του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του 

Paenarthrobacter παρουσιάζει 2 motif ενεργού κέντρου πεπτιδάσης, δηλαδή υδρολάσης 

αμιδικού δεσμού, όπως φαίνεται στην Εικόνα 14 (τα motifs αυτά απεικονίζονται ως ροζ 

ρόμβοι). Το HMMER δίνει μέγιστη ομοιότητα για την αλληλουχία, με την πρωτεΐνη 

P44514 (DAPE_HAEIN), μια καρβοξυ-υδρολάση του Haemophilus influenzae (strain 

ATCC 51907 / DSM 11121 / KW20 / Rd). Στην Pfam-A κατατάσσεται η πρωτεϊνική 

αλληλουχία ως πεπτιδάση, στην οικογένεια Μ20 πεπτιδασών, με bit score 82.81 και 

ταύτιση 291AA/409AA δηλαδή 71,15%. Επίσης, σύμφωνα με την αναζήτηση στην Pfam-

A, η αλληλουχία του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης φέρει έναν γονιδιακό τόπο διμερισμού 

η οποία συχνά εμφανίζεται σε πεπτιδάσες, ειδικά σε αυτές της οικογένειας Μ20 (Hani et 

al. 1995). 

Εικόνα 13: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit 
score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του DuaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού 
πλαισίου ανάγνωσης AHEJKLAN_02683 του πιθανού βακτηριακού χρωμοσώματος του 
Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6. 



 

 

Ολοκληρώνοντας, πραγματοποιήσαμε αναζήτηση στοίχισης της αλληλουχίας του ανοιχτού 

πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του Arthrobacter/Paenarthrobacter 

(πεπτιδάση/καρβοξυυδρολάση) με την βάση δεδομένων NCBI-nr. Τα αποτελέσματα της 

αναζήτησης φαίνονται στην εικόνα 15: εμφανίζονται μόνο οι πρώτες 6 αντιστοιχίσεις με τα 

υψηλότερα bit scores. 

 

 

 

 

Στα πλασμίδια 1, 2 και 3, δεν εμφανίστηκαν παρόμοιες πρωτεϊνικές αλληλουχίες με την 

βιβλιογραφία όμως εμφανίστηκαν στο βασικό χρωμόσωμα του Microbacterium 

(παράρτημα ΙΙΙ). 

 

 

 

 

Εικόνα 14: Αποτέλεσμα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του μεταφρασμένου ανοιχτού 
πλαισίου ανάγνωσης του AHEJKLAN_02683 του δείγματος Τ1.6 που έφερε την καλύτερη στοίχιση 
στο BLAST με την DuaH, με το HMMER έναντι της Pfam A. Οι ροζ ρόμβοι αντιστοιχούν σε εξελικτικά 
συντηρημένες αλληλουχίες (motifs). 

Εικόνα 15: Τα πρώτα 6 αποτελέσματα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας της 
μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του 
Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6 που έφερε την καλύτερη στοίχιση BLAST με την DuaH, με την 
nr βάση δεδομένων του NCBI. 



 

Δείγμα Τ1.6 Τοποθεσία γενετικού τόπου 

καλύτερου αποτελέσματος 

BLAST 

Εναλλακτική τοποθεσία 

γενετικού τόπου 

αποτελέσματος BLAST  Γονίδια αναφοράς 

ipaH Πλασμίδιο 2 Βακτηριακό χρωμόσωμα  

Arthrobacter/Paenarthrobact

er και βακτηριακό 

χρωμόσωμα Microbacterium 

ddaH Πλασμίδιο 1 Βακτηριακό χρωμόσωμα  

Arthrobacter/Paenarthrobact

er 

duaH Βακτηριακό χρωμόσωμα 

Arthrobacter/Paenarthrobact

er 

βακτηριακό χρωμόσωμα 

Microbacterium 

 

Πίνακας 2: Τοποθεσία γενετικών τόπων ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης ομολόγων με τα 

γονίδια αναφοράς για το δείγμα Τ1.6.  

 

Τ1.8 

 

Εξαιτίας της γενετικής ομοιότητας των δειγμάτων Τ1.6 και Τ1.8, όλα τα αποτελέσματα για 

το δείγμα Τ1.8 είναι όμοια με αυτά του Τ1.6 αναφορικά με τα γονίδια που βρέθηκαν στα 

ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης και τις συγκρίσεις BLAST. Τα αποτελέσματα βρίσκονται στο 

παράρτημα ΙV. 
 

 

Δείγμα Marco  

 

1)IpaH  

Κατά την αρχική αναζήτηση του γονιδίου IpaH στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του 
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δεν προέκυψε ο συγκεκριμένος χαρακτηρισμός. Προκειμένου να βρούμε πιθανές ομολογίες 

μεταξύ χαρακτηρισμένων αλληλουχιών αμινοξέων IpaH και των μεταφρασμένων ανοιχτών 

 

Η καλύτερη στοίχιση ανά ζεύγη του BLAST που παρατηρήθηκε για την πρωτεϊνική 

αλληλουχία αναφοράς IpaH στα μεταφρασμένα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του δείγματος 

29% και 49% ομοιότητας (Εικόνα 16) με αριθμό πρόσβασης GMNKJGKN_00801. Το 

GMNKJGKN_00801 είχε χαρακτηριστεί από το πρόγραμμα Prokka ως ακυλαμιδάση, 

ένζυμο με παραπλήσια δράση αυτής της IpaH. 

 

 



Εικόνα 16: Στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit score 

της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του IpaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού 

πλαισίου ανάγνωσης του βασικού βακτηριακού χρωμοσώματος του δείγματος Marco 

 

Στη συνέχεια, σύμφωνα με την αναζήτηση μέσω του HMMER-Web έναντι της Pfam-A 

φάνηκε ότι παρουσιάζονται πιθανά ενεργά κέντρα τα οποία φέρουν ενεργότητα αμιδάσης 

(Εικόνα 17).  

 

Η GMNKJGKN_00801 του βακτηριακού χρωμοσώματος παρουσιάζει 3 motifs ενεργού 

κέντρου αμιδάσης, δηλαδή υδρολάσης αμιδικού δεσμού (τα motifs αυτά απεικονίζονται ως 

ροζ ρόμβοι σχηματικά). Το HMMER δίνει μέγιστη ομοιότητα για την αλληλουχία, με την 

πρωτεΐνη A0A0C1BT09 (A0A0C1BT09_9MICC), μια αμιδάση του Arthrobacter sp. 

MWB30 (UniProt). Στην Pfam-A επίσης κατατάσσεται η πρωτεϊνική αλληλουχία ως 

αμιδάση, με bit score 317.24 και ταύτιση 424AA/482AA δηλαδή 87,96%. 

 

 

 

 

 



Eικόνα 17: Αποτέλεσμα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του μεταφρασμένου 
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Ολοκληρώνοντας, πραγματοποιήσαμε αναζήτηση στοίχισης της αλληλουχίας του ανοιχτού 

πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος (ακυλαμιδάση) στην NCBI-nr με 

BLAST. Τα αποτελέσματα της αναζήτησης φαίνονται στην Εικόνα 18: εμφανίζονται μόνο 

οι πρώτες 6 αντιστοιχίσεις. 

 

Η δράση των ενζύμων που αντιστοιχούν στα πιο συγγενικές αλληλουχίες είναι αυτή του 

πρώτο στάδιο καταβολισμού του iprodione (της υδρόλυσης του αμιδικού μεταξύ δεσμού Ν-

1 ημιδαζολικού δακτυλίου και ισοπροπυλαμιδίου). Στα πλασμίδια δεν εμφανίστηκε 

παρόμοια πρωτεϊνική αλληλουχία. 

 

 

Εικόνα 18: Τα πρώτα 6 αποτελέσματα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας της 

μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος 

του δείγματος Marco που έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την IpaH, σε δοκιμή 

έναντι της NCBI-nr. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



2)DdaH 

 

Αρχική αναζήτηση του γονιδίου DdaH στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του Prokka δεν 

έδωσε αποτελέσματα, οπότε προχωρήσαμε σε περαιτέρω αναζήτηση έναντι της σχετικής 

αλληλουχίας από την εργασία των Zhang et al. (Zhang et al. 2021) με BLAST , ενώ σε 

δεύτερη προσέγγιση αναζητήσαμε motifs με το HMMER-Web έναντι της Pfam-Α βάσης 

προφίλ πρωτεϊνών των πιθανών συγγενικών αλληλουχιών.   
 

Η καλύτερη στοίχιση BLAST που παρατηρήθηκε για την πρωτεϊνική αλληλουχία αναφοράς 

DdaH από Zhang et al στα μεταφρασμένα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του γονιδιώματος 

Μarco, ήταν στο βακτηριακό χρωμόσωμα (αλληλουχία GMNKJGKN_04118) με bit score 

ίσο με 153 και ποσοστό ταύτισης 39%. Το αποτέλεσμα BLAST φαίνεται στην Εικόνα 19. 

 

 

 

Εικόνα 19: Στατιστικά στοιχεία του πιο συγγενικού αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST 

βάση bit score της πρωτεινικής αλληλουχίας της υδρολάσης έναντι της μεταφρασμένης 

αλληλουχίας του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του κύριο βακτηριακού χρωμοσώματος του 

δείγματος Marco. 

 

Στη συνέχεια, έγινε αναζήτηση μέσω του HMMER-Web έναντι της Pfam-A (Εικόνα 20). 

Το μεταφρασμένο ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης GMNKJGKN_04118 του βακτηριακού 

χρωμοσώματος δεν παρουσιάζει  motifs ενεργού κέντρου αμιδάσης. Το HMMER δίνει 

μέγιστη ομοιότητα για την αλληλουχία, με την πρωτεΐνη A0A0C1DNU9 

(A0A0C1DNU9_9MICC), μια δεακετυλάση πολυσακχαριτών του Arthrobacter sp. MWB30 

(UniProt). Στην Pfam-A επίσης κατατάσσεται η πρωτεϊνική αλληλουχία ως δεακετυλάση 

πολυσακχαριτών, με bit score 59.67 και ταύτιση 105AA/331AA δηλαδή 31,72%. 

 

 



Eικόνα 20: Αποτέλεσμα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του μεταφρασμένου 

ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του δείγματος Macro που 

έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την DdaH, με το HMMER έναντι της Pfam A. 

 

 

Ολοκληρώνοντας, πραγματοποιήσαμε αναζήτηση στοίχισης BLAST της αλληλουχίας του 

ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος (δεακετυλάση 

πολυσακχαριτών) με τη βάση δεδομένων NCBI-nr. Τα αποτελέσματα της αναζήτησης 

φαίνονται στην Εικόνα 21: εμφανίζονται οι πρώτες 5 αντιστοιχίσεις.  

 

Η δράση των ενζύμων που αντιστοιχούν στις πιο συγγενικές αλληλουχίες της αναζήτησης 

είναι σημαντικά παραπλήσια με την δράση DdaH η οποία ελέγχει το δεύτερο στάδιο 

καταβολισμού του iprodione – την υδρόλυση του Ν-3 αμιδικό δεσμό του ιμιδαζολίου και 

διάνοιξη του δακτυλίου. Στα πλασμίδια δεν εμφανίστηκε παρόμοια πρωτεϊνική αλληλουχία 

με την βιβλιογραφία. 

 

 

Εικόνα 21: Τα πρώτα 5 αποτελέσματα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας της 

μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος 

του δείγματος Marco που έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την DdaH, με τις 

βάσεις δεδομένων του BLAST (NCBI-nr). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

3)DuaH 

 

Αρχική αναζήτηση του γονιδίου duaH στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος 

Prokka δεν έδωσε αποτελέσματα. Προκειμένου να βρούμε ομολογίες μεταξύ 

χαρακτηρισμένων αλληλουχιών αμινοξέων DuaH και των μεταφρασμένων ανοιχτών 

πλαισίων ανάγνωσης του γενετικού υλικού του δείγματος Marco χρησιμοποιήσαμε το 

BLAST, ενώ σε δεύτερη προσέγγιση αναζητήσαμε motifs με το HMMER-Web έναντι της 

Pfam-Α βάσης προφίλ πρωτεϊνών. 

 

Η καλύτερη στοίχιση ανά ζεύγη του BLAST που παρατηρήθηκε για την πρωτεϊνική 

αλληλουχία αναφοράς DuaH στα μεταφρασμένα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

γονιδιώματος Marco, ήταν στο βακτηριακό χρωμόσωμα του Paenarthrobacter με bit score 

ίσο με 812 και ποσοστό ταύτισης 99%. Το αποτέλεσμα BLAST φαίνενται στην Εικόνα 22 

που αφορά γονίδιο που έχει χαρακτηριστεί από το πρόγραμμα Prokka ως υδρολάση του 

ιππουρονικού οξέως, ένα ένζυμο με παραπλήσια δράση αυτής της DuaH. 

 

 

 

 

Εικόνα 22: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit 
score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του DuaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού 
πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Marco. 



Στη συνέχεια, σύμφωνα με την αναζήτηση μέσω του HMMER-Web έναντι της Pfam-A 

φάνηκε ότι παρουσιάζονται πιθανά ενεργά κέντρα τα οποία φέρουν ενεργότητα 

πεπτιδάσης/καρβόξυ-υδρολάσης (Εικόνα 23).  

 

Η μετάφραση του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης GMNKJGKN_00802 του βακτηριακού 

χρωμοσώματος του Paenarthrobacter παρουσιάζει 2 motif ενεργού κέντρου πεπτιδάσης, 

δηλαδή υδρολάσης αμιδικού δεσμού, όπως φαίνεται στην Εικόνα 23 (τα motifs αυτά 

απεικονίζονται ως ροζ ρόμβοι σχηματικά). Το HMMER δίνει μέγιστη ομοιότητα για την 

αλληλουχία, με την πρωτεΐνη P44514 (DAPE_HAEIN), μια καρβοξυ-υδρολάση του 

Haemophilus influenzae (strain ATCC 51907 / DSM 11121 / KW20 / Rd) (UniProt). Στην 

Pfam-A κατατάσσεται η πρωτεϊνική αλληλουχία ως πεπτιδάση, στην οικογένεια Μ20 

πεπτιδασών, με bit score 84.93 και ταύτιση 290AA/408AA δηλαδή 71,07%. Επίσης, 

σύμφωνα με την αναζήτηση στην Pfam-A, η αλληλουχία του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης 

φέρει motif διμερισμού η οποία συχνά εμφανίζεται σε πεπτιδάσες, ειδικά σε αυτές της 

οικογένειας Μ20. 

 

 

 

 

 

Ολοκληρώνοντας, πραγματοποιήσαμε BLAST αναζήτηση στοίχισης της αλληλουχίας 

GMNKJGKN_00802 του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος 

του Paenarthrobacter (πεπτιδάση/καρβοξυ-υδρολάση) σε αλληλουχίες του NCBI-nr 

(Εικόνα 24). Τα αποτελέσματα της αναζήτησης φαίνονται στην Εικόνα 24: εμφανίζονται 

μόνο οι πρώτες 8 αντιστοιχίσεις με τα υψηλότερα bit scores. 

 

 

 

Εικόνα 23: Αποτέλεσμα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του μεταφρασμένου ανοιχτού 
πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Marco 
που έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την DuaH, με το HMMER έναντι της Pfam A. 



Η δράση των ενζύμων που αντιστοιχούν πλέον συγγενικές αλληλουχίες σύμφωνα με τα 

αποτελέσματα, είναι παραπλήσια με την δράση της υποθετικής πρωτεΐνης-στόχου του 

βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter, η οποία ελέγχει το τρίτο στάδιο 

καταβολισμού του iprodione – την υδρόλυση του Ν-1 αμιδικού δεσμού του 

διχλωροφαινυλίου. Στα πλασμίδια 1, 2 και 3, δεν εμφανίστηκαν παρόμοιες πρωτεϊνικές 

αλληλουχίες με την βιβλιογραφία. 

 

 

 

 
  

 

Δείγμα Marco Τοποθεσία γενετικού τόπου 

καλύτερου αποτελέσματος 

BLAST 

Εναλλακτική τοποθεσία 

γενετικού τόπου 

αποτελέσματος BLAST  Γονίδια αναφοράς 

ipaH Βακτηριακό χρωμόσωμα 

Arthrobacter/Paenarthrobact

er 

 

- 

ddaH Βακτηριακό χρωμόσωμα 

Arthrobacter/Paenarthrobact

er 

 

- 

duaH Βακτηριακό χρωμόσωμα 

Arthrobacter/Paenarthrobact

er 

 

- 

 

Πίνακας 3: Τοποθεσία γενετικών τόπων ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης ομολόγων με τα 

γονίδια αναφοράς για το δείγμα Marco.  
 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 24: Τα πρώτα 6 αποτελέσματα αναζήτησης της πρωτεϊνικής αλληλουχίας της 
μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του 
Paenarthrobacter του δείγματος Marco που έφερε την καλύτερη στοίχιση στο BLAST με την DuaH, 
με την nr βάση δεδομένων του NCBI. 



 

 

3.2 Μεταθετά στοιχεία 
 

T1.6 

IpaH/amidase 

 

Με το πρόγραμμα Ugene v39 (Okonechnikov et al. 2012) χειρίστηκαν τα πλασμίδια 1, 2, 

3 και τα βασικά χρωμοσώματα των μικροοργανισμών των δειγμάτων. Έγινε έλεγχος για 

ανεστραμμένες επαναλήψεις, όταν βρίσκονταν κοντά και εκατέρωθεν σε αλληλουχίες 

ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης  που αντιστοιχούν  στα υπό μελέτη γονίδια, για το αν 

αποτελούν μεταθετά στοιχεία με τον Webserver IS finder (Siguier et al. 2006). Δεν 

υπήρξαν αποτελέσματα για τον έλεγχο αυτό. Έτσι, χρησιμοποιήθηκε ο IS finder για να 

ανιχνευθούν τρανσποζάσες, ανεστραμένες επαναλήψεις και γενικότερα μεταθετά στοιχεία 

στο σύνολο των πλασμιδίων και βακτηριακών χρωμοσωμάτων χειροκίνητα. Επίσης, μέσω 

του λειτουργικού χαρακτηρισμού του προγράμματος Prokka, ανιχνεύθηκαν αλληλουχίες 

γονιδίων τρανσποζάσης, οι οποίες οπτικοποιήθηκαν με την βοήθεια του προγράμματος 

Ugene και συγκρίθηκαν με τις αλληλουχίες των γονιδίων τρανσποζάσης στα μεταθετά που 

ανιχνεύθηκαν χειροκίνητα.  

 

Για τον έλεγχο του πλασμιδίου 2, που φέρει την αλληλουχία PHPLPGGG_00034 με πιθανή 

λειτουργεία IpaH το καλύτερο αποτέλεσμα με 274 bit score αποτελεί το μεταθετό στοιχείο 

ISMlu14 της οικογένειας IS21 από Micrococcus luteus (Εικόνα 25).   

 

Οι ανεστραμμένες περιοχές του μεταθετού που βρέθηκε από το IS finder δεν βρέθηκαν στο 

πλασμίδιο 2. Η θέση του μεταθετού τοποθετείται περίπου 4.500 - 7.000 ζ.β. καθοδικά της 

αλληλουχίας-στόχου της PHPLPGGG_00034. 

 

 



 

 

Μετά από BLAST έναντι του NCBI-nr, η πλέον συγγενική αλληλουχία με αποτέλεσμα με 

bit score 1038, ήταν η αλληλουχία μιας τρανσποζάσης της οικογένειας IS21 η οποία 

εμφανίστηκε σε Actinomycetia (Εικόνα 26). 

 

 

 

Εικόνα 25: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος για τον έλεγχο μεταθετών 
στοιχείων του πλασμιδίου 2 του δείγματος Τ1.6. 



 

 
 

Επίσης, το πρόγραμμα Prokka, στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του πλασμιδίου 2 του 

δείγματος Τ1.6, ανίχνευσε μια αλληλουχία τρανσποζάσης του μεταθετού στοιχείου 

IS1415(2580  ζ.β.). Η τρανσποζάση αυτή ανήκει επίσης στην οικογένεια  IS21 και 

ανιχνεύθηκε στο ίδιο σημείο με την τρανποζάση της χειροκίνητης αναζήτησης. Τα 

μεταθετά στοιχεία IS1415 και ISMlu14 είναι σχεδόν πανομοιότυπα.  

 

Στο παράρτημα V φαίνεται η κατανομή  γονιδίων τρανσποζάσης στο πλασμίδιο 2 του 

δείγματος Τ1.6. 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 26: Στοίχιση και στατιστικά του αποτελέσματος για τον έλεγχο της τρασποζάσης του 
στοιχείου ISMlu14 στο πλασμιδίου 2 του δείγματος Τ1.6. 



 

 

DdaH/deacetylase 

 

Χρησιμοποιήθηκε ο webserver IS finder για τον έλεγχο του πλασμιδίου 1, που φέρει την 

αλληλουχία ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης που παρομοιάζει με την DdaH. Tο καλύτερο 

αποτέλεσμα με 293 bit score αποτελεί το μεταθετό στοιχείο ISArsp14 της οικογένειας 

ISNCY το οποίο βρέθηκε σε Arthrobacter sp (Εικόνα 27). 

 

Η αλληλουχία του μεταθετού στοιχείου στην πλήρη έκταση της (17.533 ζβ), παρουσιάζει 

απόκλιση από την αλληλουχία του πλασμιδίου. Έλεγχος με κριτήρια μικρής συγγένειας για 

τον αλγόριθμο του BLAST μεταξύ του μεταθετού στοιχείου και του πλασμιδίου επίσης 

έδειξαν σχετικά μικρή ταύτιση. 

 

 
  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 27: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος για τον έλεγχο 
μεταθετών στοιχείων του πλασμιδίου 1 του δείγματος Τ1.6. 



 

Για περαιτέρω ταυτοποίηση έγινε BLAST της αμινοξικής αλληλουχίας της τρανσποζάσης 

στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του πλασμιδίου 1, το αποτέλεσμα φαίνεται στην Εικόνα 

28. Οι ανεστραμμένες περιοχές του μεταθετού που βρέθηκε από το IS finder δεν βρέθηκαν 

στο πλασμίδιο 1. Η θέση του ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης της τρανσποζάσης του 

μεταθετού τοποθετείται περίπου 7.000 ζ.β. ανοδικά της αλληλουχίας-στόχου της 

“δεακετυλάσης”. 

 

 

 

 

 

Με την βοήθεια του Ugene ανασύρθηκε από το συναρμολόγημα η αλληλουχία του 

ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης η οποία αντιστοιχεί στην θέση της τρανσποζάσης και η 

αλληλουχία αυτή υπέστη BLAST αναζήτηση έναντι της NCBI-nr. Το καλύτερο 

αποτέλεσμα με bit score 890 για την αλληλουχία αυτή είναι η αλληλουχία μιας 

τρανσποζάσης/ιντεγκράσης/ρεκομπινάσης τύπου DDE από Paenarthrobacter sp. YJN-5.  

 

 

Επίσης, το πρόγραμμα Prokka, στον λειτουργικό χαρακτηρισμό του πλασμιδίου 1 του 

δείγματος Τ1.6, ανίχνευσε μια αλληλουχία τρανσποζάσης του μεταθετού στοιχείου ISbli29 

(4278 ζ.β.) που αντιστοιχεί στις ίδιες συντεταγμένες. Η τρανσποζάση αυτή ανήκει επίσης 

στην οικογένεια  ISNCY. Παρότι τα μεταθετά στοιχεία  ISArsp14 και  ISbli29 διαφέρουν 

Εικόνα 28: Στοίχιση και στατιστικά του αποτελέσματος για τον έλεγχο της τρασποζάσης του 
στοιχείου ISArsp14 στο πλασμιδίου 1 του δείγματος Τ1.6. 



σημαντικά, μοιράζονται δύο ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης: μια ATP εξαρτώμενη πρωτεϊνη 

και μια ρεσολβάση. Επίσης, οι τρανσποζάσες τους σε σύγκριση BLAST παρουσιάζουν bit 

score ίσο με 739. Στο παράρτημα VI φαίνεται η κατανομή  γονιδίων τρανσποζάσης στο 

πλασμίδιο 1 του δείγματος Τ1.6 

 

 

 

 

 

DυaH/Hippurate Hydrolase 

 

Χρησιμοποιήθηκε ο webserver του προγράμματος IS finder για τον έλεγχο του 

βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6, που φέρει την 

αλληλουχία AHEJKLAN_02683  που έδειξε ομολογία με την DuaH. Tο καλύτερο 

αποτέλεσμα με 1362 bit score αποτελεί το μεταθετό στοιχείο IS Ac1 της οικογένειας IS3 

από Arthrobacter chlorophenolicus (Εικόνα 29). 

 

Η αλληλουχία αυτή παρουσιάζει καλή στοίχιση με το βακτηριακό χρωμόσωμα. Η 

αλληλουχία είναι ένα απλό μεταθετό στοιχείο το οποίο αποτελείται μόνο από το γονίδιο της 

τρανσποζάσης και τις ανεστραμμένες επαναλήψεις και επικαλύπτεται σχεδόν εξ’ολοκλήρου 

στο βακτηριακό χρωμόσωμα. Παρόλαυτα, βρέθηκαν πολλές αλληλουχίες μεταθετών 

στοιχείων με bit score μεγαλύτερο του 50 και ακόμα περισσότερες με bit score μεγαλύτερο 

του 40 στο βακτηριακό χρωμόσωμα του Arthrobacter/Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6 

(Εικόνα 30). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

Εικόνα 29: Απόκομμα στοίχισης και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος για τον έλεγχο 
μεταθετών στοιχείων του βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6. 



 

Εικόνα 30: Κατανομή γονιδίων τρανσποζασών στο βακτηριακό χρωμόσωμα του 

Arthrobacter/Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6. Επίσης τοποθετείται το ανοιχτό 

πλαίσιο ανάγνωσης που αντιστοιχεί στο γονίδιο αναφοράς DuaH. 

 

 

 

 

 

Marco 

 

 

Για τον έλεγχο του βακτηριακού χρωμοσώματος, που φέρει όλες τις αλληλουχίες ανοιχτού 

πλαισίου ανάγνωσης που παρουσιάζουν ομολογία με τα υπό μελέτη ένζυμα, 

πραγματοποιήθηκε αναζήτηση με το IS-Finder. Ομοιότητα 387 bit score (ταύτιση 83%) 

βρέθηκε για το μεταθετό στοιχείο ISArsp6 της οικογένειας Tn3 που ανήκε σε Arthrobacter 

sp. (Εικόνα 31).  

 

Παρότι το μεταθετό στοιχείο ISArsp6  έχει μέγεθος 26.712 ζ.β. , αποτελείται μόνο από το 

γονίδιο της τρανσποζάσης και μιας Τn3 ρεσολβάσης.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Καθώς η περιοχή του μεταθετού που παρουσιάζει ομολογία με το βακτηριακό χρωμόσωμα 

δεν αντιστοιχεί σε κάποιο από τα γονίδια του μεταθετού, για να ταυτοποιηθεί η ύπαρξη του 

μεταθετού στο βακτηριακό χρωμόσωμα, έγινε  BLAST της αμινοξικής αλληλουχίας της 

τρανσποζάσης στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος. Για τον 

έλεγχο αυτό, δεν υπήρξαν αποτελέσματα. Έτσι, εξετάστηκε η δεύτερη καλύτερη στοίχιση 

του IS finder για το χρωμόσωμα του Marco. Το αποτέλεσμα της στοίχισης αυτής, με 188 bit 

score αποτελεί το μεταθετό στοιχείο ISArsp14 της οικογένειας ISNCY το οποίο 

απομονώθηκε από Arthrobacter sp. (Εικόνα 32). 

 

 

Εικόνα 31: Απόκομμα στοίχισης και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος για τον έλεγχο 
μεταθετών στοιχείων του βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Marco. 



 

 

Η αλληλουχία του μεταθετού στοιχείου στην πλήρη έκταση της (17.533 ζβ), παρουσιάζει 

μεγάλη απόκλιση από την αλληλουχία του βακτηριακού χρωμοσώματος του δείγματος 

Marco. Έλεγχος με κριτήρια μικρής συγγένειας για τον αλγοριθμό του BLAST μεταξύ του 

μεταθετού στοιχείου και του πλασμιδίου επίσης έδειξαν σχετικά μικρή ταύτιση. 

Εικόνα 32: Απόκομμα στοίχισης και στατιστικών του δεύτερου καλύτερου αποτελέσματος για τον 
έλεγχο μεταθετών στοιχείων του βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του 
δείγματος Marco. 



 

 

Για περαιτέρω ταυτοποίηση έγινε BLAST της αμινοξικής αλληλουχίας της τρανσποζάσης 

στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος, όμως δεν υπήρξαν 

αποτελέσματα. Παρόλαυτα, βρέθηκαν πολλές αλληλουχίες μεταθετών με bit score 

μεγαλύτερο του 50 και ακόμα περισσότερες με bit score μεγαλύτερο του 40. Με τη βοήθεια 

του προγράμματος Ugene, οπτικοποιήθηκαν οι αλληλουχίες γονιδίων τρανσποζάσης και η 

κατανομή τους στο βακτηριακό χρωμόσωμα του Paenarthrobacter (Εικόνα 33). 
  

 

 

 

 

Εικόνα 33: Κατανομή γονιδίων τρανσποζασών στο βακτηριακό χρωμόσωμα του 

Paenarthrobacter του δείγματος Marco. Επίσης τοποθετούνται τα ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης που αντιστοιχούν στα γονίδια αναφοράς ipaH, ddaH και duaH. 

 

 

 

 

3.3 Γενετικοί τόποι των υπεύθυνων γονιδίων για τον καταβολισμό του 

Iprodione 

 
 

Τα τμήματα DNA που μελετούνται, στα οποία βρίσκονται τα loci των ανοιχτών πλαισίων 

ανάγνωσης για τις αλληλουχίες που ομοιάζουν με τα γονίδια αναφοράς, φαίνονται 

αναλυμένα στο παράρτημα VIΙ. Η παρουσίαση των σχετικών γονιδιακών τόπων έγινε με 

χρήση του πακέτο GenoPlotR του προγράμματος R (Guy et al. 2010). 
 

 

 

 



 

 

 

T1.6 

 

 

IpaH/Acylamidase 

 

Καθοδικά του γονιδίου της αμιδάσης (PHPLPGGG_00034, βρέθηκε στο υποτιθέμενο 

πλασμίδιο 2), σύμφωνα με τον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος Prokka, 

εντοπίστηκαν (Εικόνα 34): ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης οξειδοαναγωγάσης, δυο 

ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης υποθετικών πρωτεινών και ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης 

αμινοτρανσφεράσης. Ανοδικά του γονιδίου της “αμιδάσης”, σύμφωνα με τον λειτουργικό 

χαρακτηρισμό του προγράμματος Prokka, εντοπίστηκαν τέσσερα(4) ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης υποθετικών πρωτεϊνών. 

 

 

Εικόνα 34: Σχηματική απεικόνιση του τμήματος και των στοιχείων του, του πλασμιδίου 2 του 

δειγματος Τ1.6 που περιέχει την αλληλουχία της “ακυλαμιδάσης”. 

 

Οι αλληλουχίες των ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης για υποθετικές πρωτεΐνες υποβλήθηκαν 

σε έλεγχο ομολογίας μέσω του προγράμματος BLAST με την NCBI-nr ως βάση δεδομένων 

αναφοράς. Τα αποτελέσματα του ελέγχου αυτού ήταν:  

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε με μια 

υποθετική πρωτεΐνη που εντοπίστηκε σε Glutamicibacter protophormiae. Η δεύτερη 

αλληλουχία παρουσίασε μέγιστη ομολογία με bit score 599 με μια πρωτεΐνη που δεσμεύει 

μονόκλωνο DNA, η οποία εντοπίστηκε σε Glutamicibacter protophormiae. Για την τρίτη 

αλληλουχία δεν υπήρχαν αποτελέσματα, και η τέταρτη αλληλουχία παρουσίαζε ομολογία 

με μια υποθετική πρωτεΐνη που εμφανίστηκε σε Glutamicibacter protophormiae.  

 

Για την πρώτη αλληλουχία καθοδικά μέγιστη ομοιότητα εμφανίστηκε με μια υποθετική 

πρωτεΐνη που εντοπίστηκε σε Nocardioides sp. OAS665 και για την δεύτερη αλληλουχία , 

με bit score 461, μια δεϋδρογενάση Glu/Leu/Phe/Val η οποία εντοπίστηκε επίσης σε 



Nocardioides sp. OAS665. 

 

 

DdaH 

 

Ανοδικά του γονιδίου της “αποακετυλάσης(PCAOTCGP_00013, βρέθηκε στο υποτιθέμενο 

πλασμίδιο 1)”, σύμφωνα με τον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος Prokka, 

εντοπίστηκαν (Εικόνα 35): τέσσερα(4) ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης υποθετικών πρωτεινών. 

Καθοδικά του γονιδίου, σύμφωνα με το Prokka, εντοπίστηκαν: ένα ανοιχτό πλαίσιο 

ανάγνωσης για μια πρωτείνη-μεταφορέα ουρικού οξέως, δύο(2) ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης υποθετικών πρωτεινών,  ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης μιας υδρολάσης και 

ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης μιας υποθετικής πρωτείνης. 

 

 

 

Εικόνα 35: Σχηματική απεικόνιση του τμήματος και των στοιχείων του, του πλασμιδίου 1 του 

δειγματος Τ1.6 που περιέχει την αλληλουχία της “αποακετυλάσης”. 

 

Οι αλληλουχίες των ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης για υποθετικές πρωτεΐνες υποβλήθηκαν 

σε έλεγχο ομολογίας μέσω του προγράμματος BLAST με την NCBI-nr ως βάση δεδομένων 

αναφοράς. Τα αποτελέσματα της δοκιμής αυτής ήταν:   

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε με μια 

πρωτεΐνη της οικογένειας RbsD/FucU που εντοπίστηκε σε Clostridium. Για την δεύτερη 

υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε με μια υποθετική 

πρωτεΐνη που εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter sp. YJN-5. Για την τρίτη υποθετική 

πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομολογία εμφανίστηκε, με bit score 926, με έναν 

διαμεμβρανικό μεταφορέα κυτοσίνης που εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter sp. YJN-5.  

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit 

score 824, με μια Ν-methylhydantoinase (ATP εξαρτώμενη υδρολάση) που εντοπίστηκε σε 

Paenarthrobacter sp. YJN-5. Για την δεύτερη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, μεγαλύτερη 

ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit score 727, με μια πρωτεΐνη που περιέχει επικράτεια DUF917 



η οποία εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter sp. YJN-5. Για την τρίτη υποθετική πρωτεΐνη 

ανοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit score 994, με πρωτεΐνη που περιέχει 

δομή (α-έλικα)-(φουρκέτα)-(α-έλικα) η οποία εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter sp. YJN-5. 

Για την τέταρτη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, δεν παρήχθησαν αποτελέσματα. 

 

DuaH/Hippurate Hydrolase 
 

Καθοδικά του γονιδίου της υδρολάσης του ιππουρονικού οξέος (AHEJKLAN_02683, 

βρέθηκε στο χρωμόσωμα του Arthrobacter/Paenarthrobacter), σύμφωνα με τον 

λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος Prokka, εντοπίστηκαν ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης για (Εικόνα 36): μια τρανσφεράση του συνενζύμου-Α, μια καρβοξυλάση του 

ακέτυλο-συνένζυμου-Α, δυο υποθετικές πρωτεΐνες, μια υδρολάση, μια καρβοξυλεστεράση, 

την δέλτα υπομονάδα της DNA πολυμεράσης ΙΙΙ και μια κινάση. Ανοδικά του γονιδίου της 

“υδρολάσης του ιππουρονικού”, σύμφωνα με τον λειτουργικό χαρακτηρισμό του 

προγράμματος Prokka, εντοπίστηκαν ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης για: μια υποθετική 

πρωτεΐνη, μια πρωτεΐνη της οικογένειας DUF5058, μια ακυλαμιδάση, έναν μεταγραφικό 

παράγοντα, μια ρεδουκτάση, μια υποθετική πρωτεΐνη, έναν ενεργοποιητή του 

πρωτεασώματος, μια υποθετική πρωτεΐνη και έναν μεταφορέα πυροσταφιλικού. 

 

 

 

Εικόνα 36: Σχηματική απεικόνιση του τμήματος και των στοιχείων του, του βακτηριακού 

χρωμοσώματος του δειγματος Τ1.6 που περιέχει την αλληλουχία της “υδρολάσης του 

ιππουρονικού”. 

 

Οι αλληλουχίες των ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης για υποθετικές πρωτεΐνες υποβλήθηκαν 

σε έλεγχο ομολογίας μέσω του προγράμματος BLAST με την NCBI-nr ως βάση δεδομένων 

αναφοράς. Τα αποτελέσματα της δοκιμής αυτής ήταν:  

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με μια 

πρωτεΐνη η οποία περιέχει επικράτεια HipA και ομοιάζει με πρωτεΐνες που έχουν εντοπιστεί 

σε πολλά και ποικίλα είδη (MULTISPECIES).  Για την δεύτερη υποθετική πρωτεΐνη 

ανοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με πρωτεΐνη που περιέχει δομή (α-έλικα)-



(φουρκέτα)-(α-έλικα) η οποία εντοπίστηκε σε πολλά και ποικίλα είδη (MULTISPECIES). 

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit 

score 415, με μια υποθετική πρωτεΐνη που εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter sp. CM16. Για 

την δεύτερη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με μια 

πρωτεΐνη της οικογένειας YbdD/YjiX που εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter 

nitroguajacolicus. Για την τρίτη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα 

εμφανίστηκε, με μια υποθετική πρωτεΐνη που εντοπίστηκε σε Arthrobacter sp. Hiyo4. 

 

 

 

Marco 

 

 

IpaH/Acylamidase-DuaH/Hippurate Hydrolase 

 

Οι γονιδιακοί τόποι στους οποίες εμφανίζονται τα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης που 

μοιάζουν με την IpaH (GMNKJGKN_00801) και την DuaH (GMNKJGKN_00802) στο 

βακτηριακό χρωμόσωμα του δείγματος Marco αλληλεπικαλύπτονται καθώς τα ανοιχτά 

πλαίσια ανάγνωσης αυτά απέχουν περίπου 200 ζ.β. μεταξύ τους. 

 

Στα δεξιά των γονιδίων της ακυλαμιδάσης και υδρολάσης του ιππουρονικού, σύμφωνα με 

τον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος Prokka, εντοπίστηκαν ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης για (Εικόνα 37): μια τρανσφεράση του συνενζύμου-Α, μια καρβοξυλάση του 

ακέτυλο-συνένζυμου-Α, μια δευδρογονάση της ηλέκτρυλο-ημιαλδεΰδης, δύο 

μεταγραφικούς παράγοντες KipR τύπου ΗΤΗ, τις α και β υπομονάδες μιας τρανσφεράσης 

κετονικής ομάδας και μια κινάση. Στα αριστερά εντοπίστηκαν ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης 

για: έναν μεταγραφικό παράγοντα, μια φωσφατάση και έναν αναστολέα οπερονίου. 

 

 

 

Εικόνα 37: Σχηματική απεικόνιση του τμήματος και των στοιχείων του, του βακτηριακού 

χρωμοσώματος του δειγματος Marco, που περιέχει τις αλληλουχίες της “ακυλαμιδάσης” και 

“υδρολάσης του ιππουρονικού”. 

 



 

 

DdaH 

 

Καθοδικά του γονιδίου της “υποθετικής πρωτεΐνης” (GMNKJGKN_04118), σύμφωνα με 

τον λειτουργικό χαρακτηρισμό του προγράμματος Prokka και η οποία χαρακτηρίστηκε ως 

DdaH σύμφωνα με δοκιμή NCBI-nr BLAST, εντοπίστηκαν: δύο(2) ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης υποθετικών πρωτεινών, ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης μιας NAD-

εξαρτώμενης αποκαρβοξυλάσης και δύο(2) ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης υποθετικών 

πρωτεΐνων. Ανοδικά του της DdaH, εντοπίστηκαν: δύο(2) ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης 

υποθετικών πρωτεινών, ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης για μια αποφορμυλάση του 

φορμυλ-τετραυδροφολικού οξεώς, ένα ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης για μια λυάση και δύο 

ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης για τις α και γ υπομονάδες μιας οξειδάσης. 

 

 

 

 

Εικόνα 38: Σχηματική απεικόνιση του τμήματος και των στοιχείων του, του βακτηριακού 

χρωμοσώματος του δείγματος Marco, που περιέχει την αλληλουχία της “υποθετικής 

πρωτεΐνης” η οποία ομοιάζει με το γονίδιο αναφοράς ddaH. 

 

Οι αλληλουχίες των ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης για υποθετικές πρωτεΐνες υποβλήθηκαν 

σε BLAST  με την NCBI-nr ως βάση δεδομένων αναφοράς. Τα αποτελέσματα του ελέγχου 

αυτού ήταν:  

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit 

score 1005, με μια πρωτεΐνη διαμεμβρανικού μεταφορέα κυτοσίνης που εντοπίστηκε σε 

πολλά και ποικίλα είδη (MULTISPECIES). Για την δεύτερη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, 

μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit score 943, με πρωτεΐνη μεταγραφικού 

παράγοντα οικογένειας PucR που εντοπίστηκε σε πολλά είδη του γένους Paenarthrobacter. 

 

Για την πρώτη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα εμφανίστηκε, με bit 

score 842, με μια τρανσποζάση οικογένειας IS30 που εντοπίστηκε σε Paenarthrobacter 



nicotinovorans. Για την δεύτερη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, μεγαλύτερη ομοιότητα 

εμφανίστηκε, με bit score 310, με μια πρωτεΐνη που περιέχει επικράτεια DUF456 που 

εντοπίστηκε σε Arthrobacter sp. MWB30. Για την τρίτη υποθετική πρωτεΐνη καθοδικά, 

μεγαλύτερη ομολογία εμφανίστηκε, με bit score 410, με μεταγραφικό παράγοντα 

οικογένειας TetR/AcrR που εντοπίστηκε σε πολλά είδη (MULTISPECIES). Για την 

τέταρτη υποθετική πρωτεΐνη ανοδικά, μεγαλύτερη ομολογία εμφανίστηκε, με την 

υποθετική πρωτεΐνη ASF74_19955 που εντοπίστηκε σε Arthrobacter sp. Leaf145. 

 

 

 

 

 

 

 

3.4 Σύγκριση γονιδιακών τόπων των υπεύθυνων για τον καταβολισμό του 

iprodione γονιδίων 

 
 

Αφού εξετάστηκε ο γονιδιακός τόπος των γονιδίων που ομοιάζουν με τα γονίδια αναφοράς 

στα δείγματα Τ1.6/1.8 και Marco, ακολούθησε σύγκριση των γονιδιακών τόπων αυτών με 

τους γενετικούς τόπους στα γονιδιώματα δυο στελεχών Paenarthrobacter, των YJN-D και 

YJN-5, τα οποία παρουσιάζουν φαινότυπο καταβολισμού του Iprodione και απομονώθηκαν 

για παλαιότερη εργασία των Zhang et al. (2018). 

 

Οι συντεταγμένες των τμημάτων DNA στα οποία βρίσκονται τα ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης ενδιαφέροντος για τα δείγματα Τ1.6 και Marco όπως επίσης και για τα 

βακτήρια Paenarthrobacter sp. YJN-D και YJN-5, φαίνονται στο παράρτημα VIΙ. 

 

Στην Εικόνα 39 φαίνεται η σύγκριση των γενετικών τόπων του γονιδίου που κωδικεύει την 

υποτιθέμενη IpaH (indole acetimide hydrolase) μεταξύ των στελεχών Paenarthrobacter 

YJN-5 και YJN-D, και των δειγμάτων T1.6 και Marco. Στο πλασμίδιο του δείγματος YJN-5 

το γονίδιο κωδικοποιεί πρωτεΐνη που μεταφέρει ηλεκτρόνια με την βοήθεια ιόντος σιδήρου, 

ενώ στα δείγματα Τ1.6 και YJN-D οι μεταφορείς είναι NADP και FAD εξαρτώμενοι. Στο 

δείγμα Marco, τα γονίδια που ταυτοποιήθηκαν ως υπεύθυνα για το πρώτο βήμα 

(ακυλαμιδάση) και το τρίτο βήμα (υδρολάση του ιππουρονικού) του μεταβολισμού του 

iprodione βρίσκονται κοντά μεταξύ τους, απέχουν περίπου 200 ζεύγη βάσεων. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

Εικόνα 39: Σύγκριση γονιδιακών τόπων του γονιδίου που κωδικεύει την IpaH, το ένζυμο που 
καταλύει το πρώτο βήμα καταβολισμού του Iprodione. Τα γονίδια χρωματισμένα με κόκκινο 
αναπαριστούν τις αμιδάσες-στόχους, τα γκρί πλαίσια και οι γραμμές αναπαριστούν όμοια 
μπλοκ σύμφωνα με σύγκριση BLAST. Με πράσινο χρώμα είναι χρωματισμένα τα ανοιχτά 
πλαίσια ανάγνωσης που βάση λειτουργικού χαρακτηρισμού ομοιάζουν σε λειτουργία ως 
οξειδοαναγωγάσες (μεταφορείς ηλεκτρονίων) τα οποία εντοπίζονται στα πλασμίδια των 
δειγμάτων YJN-5, T1.6, και YJN-D. Τα χρωματισμένα γονίδια (πορτοκαλί και ροζ) στο δείγμα 
Marco αναπαριστούν δομή που εμφανίζεται και στα υπόλοιπα δείγματα, αλλά ομοιάζει όταν 
εξετάζεται ο γενετικός τόπος της αμιδάσης DuaH, του γονιδίου υπεύθυνου για το τρίτο 
βήμα μεταβολισμού του Iprodione, ο γενετικός αυτός τόπος εξετάζεται και αναλύεται 
παρακάτω. 
 

 

 

 

Σύγκριση γονιδιακών τόπων που βρίσκονται τα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης που ομοιάζουν 

με την DdaH. 

 

Στην εικόνα 40 φαίνεται η σύγκριση για τους γενετικούς τόπους όπου εντοπίζεται το 

γονίδιο υπεύθυνο για την κωδικοποίηση της DdaH (polysaccharide/peptidoglycan 

deacetylase) μεταξύ των στελεχών Paenarthrobacter YJN-5 και YJN-D, και των δειγμάτων 

T1.6 και Marco. Τα γονίδια χρωματισμένα με κόκκινο αναπαριστούν τις αμιδάσες-στόχους, 

τα γκρί πλαίσια και οι γραμμές αναπαριστούν τα αποτελέσματα στοίχισης που προέκυψαν 

από την σύγκριση των αλληλουχιών που έγινε με BLAST.  

 



 
 

 
Εικόνα 40: Σύγκριση γονιδιακών τόπων όπου εντοπίζεται το γονίδιο που κωδικοποιεί την 
DdaH, το ένζυμο που καταλύει το δεύτερο βήμα καταβολισμού του Iprodione. Τα γονίδια 
χρωματισμένα με κόκκινο αναπαριστούν τις αμιδάσες-στόχους, τα γκρί πλαίσια και οι 
γραμμές αναπαριστούν όμοια μπλοκ σύμφωνα με τα αποτελέσματα στοίχισης με BLAST.  
 

 

Σύγκριση γονιδιακών τόπων που βρίσκονται τα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης που ομοιάζουν 

με την DuaH. 

 

Στην Εικόνα 41 φαίνεται η σύγκριση για τους γονιδιακούς τόπους όπου εντοπίζεται το 

γονίδιο υπεύθυνο για την κωδικοποίηση της DuaH (Hippurate hydrolase/amidohydrolase) 

μεταξύ των στελεχών Paenarthrobacter YJN-5 και YJN-D, και των δειγμάτων T1.6 και 

Marco. Οι κοινές αυτές πρωτεΐνες είναι -όπως απεικονίζονται στο δείγμα Μarco από 

αριστερά προς δεξιά- ένας καταστολέας οπερονίου (μεγαλύτερη ομοιότητα έφερε με τον 

καταστολέα οπερονίου λακτόζης), που απεικονίζεται με ροζ χρώμα, μια αλκαλική 

φωσφατάση D (APaseD) και ένας μεταγραφικός παράγοντας (AsnC) που απεικονίζονται με 

πορτοκαλί χρώμα. Έπειτα, ακολουθεί ένα γονίδιο ακυλαμιδάσης, το οποίο σημαδεύεται με 

πράσινο χρώμα, το οποίο για το δείγμα Marco είναι το γονίδιο που φέρει την μεγαλύτερη 

ομολογία με την IpaH. Ακολουθούν, ένα γονίδιο Τρανσφεράσης Συνενζύμου Α(CoA 

Tranferase) και ένα γονίδιο καρβοξυλάσης του ακέτυλο-συνενζύμου Α (Acetyl CoA 

Carboxylase (ACCase)) τα οποία επίσης είναι χρωματισμένα με πορτοκαλί χρώμα. Επίσης, 

στο δείγμα Τ1.6, δεν εντοπίζονται τα γονίδια του καταστολέα οπερονίου και της αλκαλικής 

φωσφατάσης D. Εντοπίζεται ένα γονίδιο ρεδουκτάσης, το οποίο μερικώς ομοιάζει σε 

περιοχές του με τα γονίδια του καταστολέα οπερονίου, του μεταγραφικού παράγοντα 

(AsnC) και της καρβοξυλάσης του ακέτυλο-συνενζύμου Α. 

 

 



 

 

 

Εικόνα 41: Σύγκριση γονιδιακών τόπων όπου εντοπίζεται το γονίδιο που κωδικοποιεί την 
DuaH, το ένζυμο που καταλύει το τρίτο βήμα καταβολισμού του Iprodione. Τα γονίδια 
χρωματισμένα με κόκκινο αναπαριστούν τις αμιδάσες-στόχους, τα γκρί πλαίσια και οι 
γραμμές αναπαριστούν τα αποτελέσματα στοίχισης που προέκυψαν από την σύγκριση των 
αλληλουχιών που έγινε με BLAST. Με πορτοκαλί, πράσινο και ροζ χρώμα σημαδεύτηκαν τα 
γονίδια που κωδικοποιούν παρόμοιες πρωτείνες και εντοπίζονται σε όλα τα δείγματα. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



3.5 Σύγκριση γονιδιωμάτων Paenarthrobacter 
 

 

Έγινε σύγκριση επί του συνόλου των γονιδιωμάτων των στελεχών Paenarthrobacter YJN-5 

και YJN-D, και των Arthrobacter/Paenarthrobacter των T1.6 και Marco για τα βακτηριακά 

χρωμοσώματα. Η σύγκριση και απεικόνιση της αναπαράστασης αυτής, πραγματοποιήθηκαν 

με χρήση του GenoPlotR. 

 

Στην Eικόνα 42 δίδεται η σύγκριση των χρωμοσωμάτων των στελεχών Paenarthrobacter 

YJN-5 και YJN-D, και των δειγμάτων T1.6 και Marco. 

 

 

 

 

Εικόνα 42: Σύγκριση βακτηριακών χρωμοσωμάτων των δειγμάτων YJN-5, T1.6, YJN-D και 
Marco. Οι γραμμές που ενώνουν τμήματα των χρωμοσωμάτων με κόκκινο ή μπλε χρώμα 
αναπαριστούν ταύτιση των αλληλουχιών σε εκείνο το σημείο. Με κόκκινο χρώμα 
απεικονίζεται η ταύτιση στοίχισης αλληλουχιών σε ίδια φορά (5΄→ 3΄ και οι δύο 
αλληλουχίες ενώ βρίσκονται στον κλώνο θετικής πολικότητας), ενώ με μπλε σημαδεύεται η 
ταύτιση ανεστραμμένων αλληλουχιών (5΄→ 3΄ και οι δύο αλληλουχίες ενώ βρίσκονται σε 
κλώνους διαφορετικής μεταξύ τους πολικότητας). Εντοπίζονται στο γράφημα οι γενετικοί 
τόποι όπου απαντούν τα γονίδια-στόχοι καταβολισμού του iprodione, όσοι βρίσκονται στα 
βακτηριακά χρωμοσώματα των δειγμάτων. Για τις γραμμές που αναπαριστούν την ταύτιση 
μεταξύ των γονιδιωμάτων των YJN-5 και Τ1.6 ο χρωματικός κώδικας κόκκινου-μπλε είναι 
αντίθετος. 
 



 

 

3.6 Ανάλυση του πανγονιδιώματος του γένους Paenarthrobacter 
 

Για την ανάλυση του πανγονιδιώματος για το γένος Paenarthrobacter χρησιμοποιήθηκαν 

33 γονιδιώματα του γένους από την πλατφόρμα του πλατφόρμα GenBank και υπολογίστηκε 

το πανγονιδίωμα με την προσθήκη των δειγμάτων Τ1.6 και Marco ως είδη του γένους 

Paenarthrobacter. Η δημιουργία του πανγονιδιώματος και η ανάλυση του έγιναν με 

αξιοποίηση του εργαλείου/πακέτου προγραμμάτων micropan του προγράμματος R.   

 

Ομαδοποίηση των πρωτεϊνών σε συστάδες (clusters) ορθολόγων βάση της ομοιότητας τους, 

οδήγησε στον υπολογισμό ~657 ορθολόγων που αποτελούσαν το πυρηνικό γονιδίωμα και 

10.226 ορθολόγων που αποτελούσαν το παν-γονιδίωμα (Εικόνα 43). 

 

 

 

Εικόνα 43: Οι καμπύλες γονιδιακής συσσώρευσης για το πυρηνικό γονιδίωμα και το παν-

γονιδίωμα. Οι κεντρικές γραμμές αναπαριστούν τις καμπύλες συσσώρευσης και οι 

χρωματισμένες περιοχές εκατέρωθεν των καμπυλών αναπαριστούν τις τυπικές αποκλίσεις.  

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

Έπειτα, η ανάλυση παν-γονιδιώματος οδήγησε στην φυλογονιδιωματική απεικόνιση των 

στελεχών που χρησιμοποιήθηκαν στην ανάλυση (Εικόνα 44), τοποθετώντας και τα 

Τ1.6/Marco χρωμοσώματα που δοκιμάστηκαν στο γένος Paenarthrobacter. 

 

Εικόνα 44: Δενδρόγραμμα των σχέσεων των γονιδιωμάτων του πανγονιδιώματος μεταξύ τους, 
βασισμένο στον εντοπισμό ομοίων γονιδιακών συστάδων σε έκαστο γονιδίωμα. 

 

 

Τέλος, πραγματοποιήθηκε έλεγχος για την τοποθέτηση των ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης 

που ομοιάζουν με τα γονίδια αναφοράς στο πυρηνικό γονιδίωμα. Αρχικά, εντοπίστηκαν οι 

συστάδες γονιδίων που συγκροτούν το πυρηνικό γονιδίωμα. Ταυτοποιήθηκαν τα γονίδια 

που αντιστοιχούν σε αυτές τις συστάδες για το γονιδίωμα του Τ1.6 (εφόσον πρόκειται για 

πυρηνικό γονιδίωμα, ομόλογα γονίδια υπάρχουν σε όλα τα γονιδιώματα που μελετήθηκαν). 

Απομονώθηκαν οι πρωτεϊνικές αλληλουχίες που αντιστοιχούν στα γονίδια αυτά και έγινε 

BLAST των αλληλουχιών των IpaH, DdaH και DuaH σε βάση δεδομένων των υποθετικών 

μεταγράφων του πυρηνικού γονιδιώματος για το γονιδίωμα του Τ1.6. Στον έλεγχο αυτό δεν 

παρατηρήθηκε υψηλή ομολογία με την DdaH (το καλύτερο αποτέλεσμα είχε bit score 23,9 



και e-value 2,8), όμως παρατηρήθηκε αξιόλογη ομολογία με την IpaH και με την DuaH. Το 

καλύτερο αποτέλεσμα για την IpaH φαίνεται στην Εικόνα 45 και το καλύτερο αποτέλεσμα 

για την DuaH φαίνεται στην Εικόνα 46. 

 

 

Εικόνα 45: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST 

βάσει bit score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του IpaH έναντι των υποθετικών μεταγράφων 

του πυρηνικού γονιδιώματος για το γονιδίωμα του Τ1.6. 

 

 

 

 

 



 

 

Εικόνα 46: Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST 

βάσει bit score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του DuaH έναντι των υποθετικών μεταγράφων 

του πυρηνικού γονιδιώματος για το γονιδίωμα του Τ1.6. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

4. Συζήτηση 
 

 

Bακτήρια που αποικοδομούν φυτοφάρμακα έχουν απομονωθεί από παρθένα περιβάλλοντα 

χωρίς προηγούμενη έκθεση σε φυτοφάρμακα (Kitagawa et al. 2002 · Sanchez et al. 

2004 · Nautiyal et al. 2008). Αυτό αποδόθηκε στην τακτική έκθεση μικροβίων της 

ριζόσφαιρας σε φυσικά αλειφατικά και αρωματικά αλογονωμένα μόρια που παράγονται 

από φυτά και μικροοργανισμούς και μοιάζουν με τη χημική δομή των συνθετικών 

φυτοφαρμάκων(Gribble et al. 1992 · Copping et al. 2007), ασκώντας έτσι εξελικτική 

πίεση για την ανάπτυξη νέων καταβολικών μηχανισμών ξενοβιοτικών ουσιών (Fetzner et 

al. 1998). Αναφορικά με το iprodione, το τμήμα ιμιδαζολιδινοδιόνης εντοπίζεται σε 

φυσικές ουσίες του εδάφους όπως η αλλαντοΐνη και το ουρικό οξύ. Επομένως, αναμένεται 

για τις αμιδάσες που θα μπορούσαν να διασπάσουν αυτό το τμήμα, να προϋπάρχουν μεταξύ 

των μικροοργανισμών του εδάφους (Burns et al. 1986) και να μπορούν να λειτουργήσουν 

ως πρόγονοι νέων καταβολικών οδών. Η εκπόνηση της συγκεκριμένης εργασίας αποσκοπεί 

στην διερεύνηση και επιβεβαίωση ή μη του μηχανισμού μεταβολισμού του iprodione από 

βακτήρια του γένους Paenarthrobacter σύμφωνα με προηγούμενη έρευνα των Zhang et al. 

2021. Ειδικότερα, μας ενδιαφέρει η σύγκριση μεταξύ στελεχών του είδους σε γενετικό 

επίπεδο. 

 

Ο φαινότυπος καταβολισμού του iprodione παρουσιάζεται και στο δείγμα Τ1.6/Τ1.8 αλλά 

και στο δείγμα Μarco. Επιβεβαιώθηκε ότι υπάρχουν αλληλουχίες ανοιχτών πλαισίων 

ανάγνωσης οι οποίες ομοιάζουν με το προτεινόμενο μεταβολικό μονοπάτι για το iprodione. 

Τα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης που κωδικοποιούν πρωτεΐνες υπεύθυνες για τον 

καταβολισμό του Iprodione μπορούν να θεωρηθούν υπάρχοντα στα δείγματα της παρούσας 

μελέτης(Τ1.6/T1.8 και Marco), σύμφωνα με την ομολογία που παρουσίασαν με τις 

επιβεβαιωμένες πρωτεΐνες των στελεχών YJN-D και YJN-5 σε επίπεδο αμινοξικής 

αλληλουχίας και σύμφωνα με τον εντοπισμό ενεργών κέντρων και επικρατειών ενζυμικής 

δράστηριοτητας που απαιτείται, μετά από έλεγχο με το Hmmer. Παρ’ολ’αυτά, οι θέσεις των 

ανοιχτών πλαισίων ανάγνωσης αυτών στα 2 στελέχη και τα 2 δείγματα που εξετάστηκαν 

δεν ήταν ίδιες. Τα ομόλογα των γονιδίων αναφοράς βρέθηκαν τόσο σε πλασμίδια όσο και 

σε βακτηριακά χρωμοσώματα (Πινακας 2 · Πίνακας 3). 

 

Πρέπει να σημειωθεί ότι το πλασμίδιο 2 μπορεί να ανήκει είτε στο Microbacterium είτε στο 

Paenarthrobacter. Η αμφιβολία αυτή δεν μπορεί να επιλυθεί και τα καλύτερα 

αποτελέσματα της στοίχισης με την nr βάση δεδομένων του NCBI για την υποθετική 

ακυλαμιδάση υποδεικνύουν ότι μπορεί να ανήκει εξίσου το πλασμίδιο 2 σε οποιοδήποτε 

από τα δύο γένη, ενισχύοντας την αμφιβολία προέλευσης του πλασμιδίου 2. Επίσης, 

σημαντικό είναι να σημειωθεί ότι και το πλασμίδιο 1 μπορεί να ανήκει είτε στο 

Microbacterium είτε στο Paenarthrobacter.  Τα καλύτερα αποτελέσματα της στοίχισης με 

την nr βάση δεδομένων του NCBI για την υποθετική αποακετυλάση επίσης ενισχύουν την 

αμφιβολία προέλευσης για το πλασμίδιο 1. 

 

Σύμφωνα με το προτεινόμενο καταβολικό μονοπάτι, τα τρία γονίδια μπορούν να δράσουν 

ανεξάρτητα μεταξύ τους, κάτι το οποίο ενισχύεται από τον εντοπισμό τους τόσο σε 

πλασμίδια όσο και σε βακτηριακά χρωμοσώματα. 

 



Στο δείγμα Marco, τα γονίδια που συμμετέχουν στο πρώτο (ipaH) και τρίτο (duaH) στάδιο 

του μεταβολισμού του Iprodione απέχουν περίπου 200 ζ.β. και στον γονιδιακό τόπο 

εντοπίζονται στοιχεία οπερονίου. Επίσης, για τον γενετικό τόπο των ομολόγων του duaH, 

τόσο στα δυο στελέχη όσο και στα δύο δείγματα, παρατηρήθηκε μεγάλη ομοιότητα. Τα 

γονίδια υπεύθυνα για το τρίτο βήμα καταβολισμού, όπως και γονίδια “ακυλαμιδάσης” 

(πρώτο βήμα καταβολισμού για το δείγμα marco), παρατηρήθηκαν σε όλα τα δείγματα και 

στελέχη στο βακτηριακό χρωμόσωμα. Μάλιστα, εντοπίστηκαν συνοδευόμενα από ένα 

γονίδιο τρανσφεράσης του ακέτυλο-συνεζύμου Α και μια καρβοξυλάση του ακετυλο-

συνενζύμου Α, σε ίδιες αποστάσεις, για όλα τα στελέχη και δείγματα (Εικόνα 41). Επίσης, 

σε όλα τα στελέχη και δείγματα, ανοδικά του γονιδίου της “ακυλαμιδάσης”, εντοπίζεται 

ένας μεταγραφικός παράγοντας, ο ίδιος σε όλα τα στελέχη και δείγματα(Εικόνα 41). 

Επιπλέον, σε όλα εκτός του δείγματος Τ1.6 εμφανίζεται ένα γονίδιο/ανοιχτό πλαίσιο 

ανάγνωσης που κωδικοποιεί αλληλουχία καταστολέα οπερονίου η οποία φέρνει σε έλεγχο 

BLAST μέγαλύτερη ομολογία με τον καταστολέα οπερονίου της λακτόζης (Εικόνα 41). 

Συνολικά, τα γονίδια/ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης duaH, coA-transferase και aCCase θα 

μπορούσαν να συνιστούν μέρος οπερονίου ή οπερόνιο εξ’ολοκλήρου. 

  

Στο δείγμα Marco όλα τα γονίδια βρίσκονται στο χρωμόσωμα ενώ στο δείγμα Τ1.6/Τ1.8 τα 

ομόλογα των ipaH και ddaH βρίσκονται σε δύο διαφορετικά πλασμίδια. Στα γονιδιώματα 

άλλων Paenarthrobacter που διασπούν το iprodione τα γονίδια του μονοπατιού είναι 

κατανεμημένα τόσο στο βασικό χρωμόσωμα όσο και στα πλασμίδια (Yang et al. 

2018 · Zhang et al. 2021), με εξαίρεση το γονίδιο του duaH. Το γονίδιο του duaH 

εντοπίζεται πάντα στο βασικό χρωμόσωμα. Επίσης, το γονίδιο του duaH, όπως και το 

γονίδιο του ipaH του δείγματος Marco(ακυλαμιδάση) ανήκουν στο πυρηνικό γονιδίωμα για 

το γένος Paenarthrobacter (Εικόνα 45 ·  Εικόνα 46). Η ομολογία που παρουσιάζουν τα δύο 

στελέχη και δύο δείγματα στον γενετικό τόπο του duaH, όπως φαίνεται στην Εικόνα 41, 

επιβεβαιώνει την πρόταση αυτή. Η ταυτοποίηση του γονιδίου αυτού ως κομμάτι του 

πυρηνικού γονιδιώματος των Paenarthrobacter μπορεί μερικώς να αιτιολογήσει την 

ικανότητα αρκετών ειδών του γένους να καταβολίσουν iprodione.  
 

Η οπερονιακή δομή που εμφανίζεται έντονα στην γενετικό τόπο του duaH στο δείγμα 

Marco μπορεί να παραπέμπει σε «ωρίμανση» του μονοπατιού στο συγκεκριμένο 

βακτήριο/δείγμα. Άν ισχύει κάτι τέτοιο, τα καταβολικά γονίδια του ipaH που εμφανίζονται 

σε πλασμίδια, βρίσκονται σε πλασμίδια επειδή για τα συγκεκριμένα στελέχη/βακτήρια δεν 

έχει «ωριμάσει» εξίσου το καταβολικό μονοπάτι, δεν έχει ασκηθεί παρόμοια εξελικτική 

πίεση. Αντιθέτως, εφόσον παρατηρούνται τα γονίδια “ακυλαμιδάσης” στα δυο στελέχη και 

δυο δείγματα που μελετήθηκαν, θα μπορούσε να ιχύει το αντίστροφο, ότι τα πλασμιδιακά 

γονίδια του ipaH προέκυψαν από τα γονίδια της “ακυλαμιδάσης” μέσω εξελικτικής πίεσης. 

 

Τα μεταθετά στοιχεία δεν φαίνεται να έχουν ιδιαίτερα σημαντικό ρόλο στην διασπορά του 

μεταβολικού μονοπατιού καθώς δεν εντοπίζονται κοντά στα γνωστά καταβολικά γονίδια. 

Το γεγονός αυτό δεν είναι εντελώς αναπάντεχο καθώς το γένος Arthorbacter (πολύ 

συγγενικό του Paenarthrobacter (Busse et al.2016)) φαίνεται ότι δεν χρησιμοποιεί τόσο 

πολύ την οριζόντια γονιδιακή μεταφορά ως μηχανισμό για διασπορά του γενετικού του 

υλικού και την απόκτηση νέων καταβολικών δυνατοτήτων (Mihasan et al. 2013 · Yao et 

al. 2015). Είναι πιθανότερο ότι μετατρέπουν-εξελίσσουν προϋπάρχοντα γονίδια τους για να 

προσαρμοστούν στις μεταβαλλόμενες συνθήκες του περιβάλλοντος. 

 



Η εμφάνιση του Microbacterium στο δείγμα T1.6/T1.8 αποτελεί προϋπόθεση για την 

θέσπιση θεωριών βακτηριακής κοινοπραξίας. Μάλιστα, στέλεχος του Microbacterium έχει 

ταυτοποιηθεί σε προηγούμενη μελέτη οτι μπορεί να αποικοδομήσει το iprodione (Cao et 

al. · 2018 Yang et al. 2017). Έτσι, προέκυψαν τρεις θεωρίες αναφορικά με το 

Microbacterium:  

 

Αρχικά, είναι πιθανό ότι τα πλασμίδια του δείγματος Τ1.6/T1.8 ανήκουν σε ένα από τα δυο 

βακτήρια ή είναι μοιρασμένα μεταξύ αυτών, κάτι το οποίο μπορεί να σημαίνει ότι κανένα 

από τα δυο δεν καταβολίζει εξ’ολοκλήρου το iprodione, αλλά μόνο ένα ή δυο από τα 

ενδιάμεσα προϊόντα του μονοπατιού καταβολισμού του. 

 

Κατά συνέχεια, είναι πιθανό να μπορούν να καταβολίσουν και τα δυο βακτήρια το 

iprodione. Το Paenarthrobacter/Αrthorbacter θα το επιτύγχανε αυτό με αξιοποίηση των 

γονιδίων της “ακυλαμιδάσης” και του duaH του βασικού χρωμοσώματος, και του ddaH του 

πλασμιδίου 1. Έτσι, το Microbacterium μπορεί να αξιοποιεί το γονίδιο του ipaH του 

πλασμιδίου 2 και να φέρει στο βασικό του χρωμόσωμα τα υπόλοιπα απαραίτητα γονίδια. 

 

Τέλος, είναι πιθανό ο καταβολισμός να πραγματοποιείται εξ’ολοκλήρου από το  

Paenarthrobacter/Αrthorbacter και το Microbacterium να αποτελεί παρασιτικό οργανισμό 

ή να προσφέρει στην κοινοπραξία με άλλο τρόπο. Σε αυτή την περίπτωση το πιθανότερο 

είναι οτι τα πλασμίδια ανήκουν στο Paenarthrobacter/Αrthorbacter. 

 

 

 

5. Συμπεράσματα-μελλοντική έρευνα 
 

 

Ολοκληρώνοντας, τα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης που αναμένονταν να βρεθούν για τον 

καταβολισμό του Iprodione, εμφανίστηκαν στα υπό μελέτη δείγματα, ενισχύοντας την 

υπόθεση για το προτεινόμενο καταβολικό μονοπάτι. Από την ανάλυση synteny και την 

ανάλυση του πανγονιδιώματος μπορούν να γίνουν υποθέσεις αναφορικά με την εξελικτική 

θέση και την προέλευση του καταβολικού μονοπατιού στο γένος Paenarthrobacter.  

 

Συνολικά όμως, για την παραγωγή αδιάσειστων στοιχείων είναι απαραίτητο να 

πραγματοποιηθεί περαιτέρω έρευνα. Οι βασικοί πυλώνες αυτής μπορούν να αποτελούν: την 

εύρεση και ανάλυση γενετικών στοιχείων και ρυθμιστικών αλληλουχιών που επηρεάζουν 

τα υπό μελέτη γονίδια, ειδικά στους γενετικούς τόπους όπου αυτά εντοπίζονται, όπως 

επίσης και την ενδελεχή πανγονιδιωματική ανάλυση, συμπεριλαμβάνοντας πιθανώς και τα 

γένη Arthrobacter, Pseudarthrobacter και Paenarthrobacter. 

 

Μεταγενέστερα, με αξιοποίηση συνθετικής βιολογίας, ει δυνατόν, μπορεί να εκφραστούν 

επιλεκτικά τα γονίδια σε οργανισμούς-μοντέλα και να μελετηθούν ξεχωριστά από τον 

οργανισμό στον οποίο πρωτοεμφανίστηκαν.  
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7. Παραρτήματα 
 

Παράρτημα Ι 

 

Αναλυμένα αποτελέσματα για τις στοιχίσεις IpaH στα βασικά χρωμοσώματα του δείγματος 

Τ1.6 (Paenarthrobacter και Microbacterium) 



 

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της IpaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6. 

 

 

 

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της IpaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Microbacterium του δείγματος Τ1.6. 

 

 

Παράρτημα ΙΙ 

 

Αναλυμένα αποτελέσματα για τις στοιχίσεις DdaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης των 

βασικού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6  

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της DdaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.6. 

 

 

 

Παράρτημα ΙΙI 

 

Αναλυμένα αποτελέσματα για τις στοιχίσεις DuaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης των 

βασικού χρωμοσώματος του Microbacterium του δείγματος Τ1.6 

 

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της DuaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 



βασικού χρωμοσώματος του Microbacterium του δείγματος Τ1.6. 

 

 

Παράρτημα ΙV 
 

Αποτελέσματα στοιχίσεων BLAST για το δείγμα Τ1.8 

 

IpaH: Δεν βρέθηκαν ομόλογες αλληλουχίες στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης των 

πλασμιδίων 1 και 3. Στο πλασμίδιο 2 βρέθηκε η καλύτερη στοίχιση: 

 

 

 

 

Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit 

score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του IpaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας 

α

ν

ο

ι

χ

τ

ο

ύ

 

π

λ

 

Στα χρωμοσώματα των Paenarthrobacter και Microbacterium βρέθηκαν στοιχίσεις με 

μικρότερη ομολογία: 

 



 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της IpaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.8. 

 

 

 

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της IpaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Microbacterium του δείγματος Τ1.8. 

 

 

DdaH: Δεν βρέθηκαν ομόλογες αλληλουχίες στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης των 

πλασμιδίων 2 και 3, όπως επίσης και στο βασικό χρωμόσωμα του Μicrobacterium. Στο 

πλασμίδιο 1 βρέθηκε η καλύτερη στοίχιση: 

 

 

 

Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit 

score της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του DdaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας 

α

ν

ο

ι

χ

τ



 

Στο χρωμόσωμα του Paenarthrobacter βρέθηκε στοιχίση με μικρότερη ομολογία: 

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της DdaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος Τ1.8. 

 

 

 

 

 

DuaH: Δεν βρέθηκαν ομόλογες αλληλουχίες στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης των 

πλασμιδίων1, 2 και 3, όμως εμφανίστηκαν στο βασικό χρωμόσωμα του Μicrobacterium και 

του Paenarthrobacter. Στο βασικό χρωμόσωμα του Paenarthrobacter βρέθηκε η καλύτερη 

στοίχιση: 

 

 

Στοίχιση και στατιστικά του καλύτερου αποτελέσματος της αναζήτησης BLAST βάσει bit score 

της πρωτεϊνικής αλληλουχίας του DuaH έναντι της μεταφρασμένης αλληλουχίας ανοιχτού 

πλαισίου ανάγνωσης του βακτηριακού χρωμοσώματος του Paenarthrobacter του δείγματος 

Τ1.8. 



 

 

 

Στο χρωμόσωμα του Μicrobacterium βρέθηκε στοιχίση με μικρότερη ομολογία: 

 

 

 

Αποτελέσματα στοίχισης της αλληλουχίας της DuaH στα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης του 

βασικού χρωμοσώματος του Μicrobacterium του δείγματος Τ1.8. 

 

 

 

 

 

Παράρτημα V 

 

Κατανομή γονιδίων τρανσποζάσης στο πλασμίδιο 2 του δείγματος Τ1.6 

 

 

 

 

 

 

 

 

Παράρτημα VI 

 

Κατανομή γονιδίων τρανσποζάσης στο πλασμίδιο 1 του δείγματος Τ1.6 

 



 

 

 

 

 

Παράρτημα VIΙ 

 

Τμήματα DNA που αναλύθηκαν, τα οποία περιέχουν τα υπό μελέτη ανοιχτά πλαίσια 

ανάγνωσης και τμήματα DNA που χρησιμοποιήθηκαν για τον έλεγχο synteny. 

 

 IpaH DdaH DuaH 

T1.6 Plasmid 2 Plasmid 1 chromosome 

Start. 23.044 7.899 2.771.481 

End. 32.937 17.518 2.789.226 

Marco chromosome chromosome chromosome 

Start. 809.769 4.373.500 809.769 

End. 825.652 4.385.057 825.652 

YJN-D Plasmid 3 Plasmid 2 chromosome 

Start. 2.515 6.242 1.695.000 

End. 14.000 16.038 1.710.000 

YJN-5 Plasmid 1 Plasmid 3 Plasmid 2 

Start. 268.150 44.200 26.000 

End. 278.369 55.000 41.000 

 

 

Πίνακας με τα τμήματα DNA που αναλύθηκαν, τα οποία περιέχουν τα υπό μελέτη ανοιχτά 

πλαίσια ανάγνωσης και με τα τμήματα που χρησιμοποιήθηκαν για τον έλεγχο synteny για 

τα δείγματα συγκριτικά με τα βακτήρια Paenarthrobacter YJN-D και Paenarthrobacter 

YJN-5. 

 



 

Παράρτημα VIII 

 

Συμπληρωματικό υλικό της ανάλυσης του πανγονιδιώματος 

 

 

Εικόνα VIIIa: ιστόγραμμα της “απόστασης” των πρωτεϊνών μετά τον έλεγχο ομολογίας, για 

όλες τις πρωτεΐνες των 35 υπό μελέτη γονιδιωμάτων. Στον κάθετο άξονα αναγράφεται ο 

αριθμός των πρωτεϊνών, ενώ στον οριζόντιο άξονα αναγράφεται η τιμή της “απόστασης”. 

Στην Εικόνα VIIIa του παραρτήματος παρατηρείται ότι μια στήλη εμφανίζεται στο 0, αυτή 

η στήλη αντιπροσωπεύει τις στοιχίσεις των πρωτεϊνών με τον εαυτό τους και πιθανώς 

στοιχίσεις μεταξύ εξαιρετικά συντηρημένων πρωτεϊνών κατά μήκος των γονιδιωμάτων. Η 

απόσταση 0.0 σημαίνει πως οι δυο αλληλουχίες που στοιχήθηκαν είναι όμοιες. Επίσης 

παρατηρείται μεγάλη συσσώρευση κοντά στην τιμή 1.0 η οποία αντιπροσωπεύει 

ανομοιότητα μεταξύ πρωτεϊνών. Η περιοχή μεταξύ των τιμών 0.01 και 0.25 αναπαριστά το 

κεντρικό γονιδίωμα· σύνολα πρωτεϊνών τα οποία είναι συντηρημένα και απαντούν γενικώς 

αναλλοίωτα στο σύνολο των ειδών του γένους. Η περιοχή των τιμών μεγαλύτερες του 0.75 

αναπαριστούν κυρίως ειδοειδικά και στελεχοειδικά γονίδια. 

Επιπλέον, έγινε μια πρόβλεψη για το μέγεθος του πανγονιδιώματος, σύμφωνα με την οποία 



το κλειστό πανγονιδίωμα θα αποτελέιται απο 17.732 συστάδες πρωτεϊνών. Παρόλαυτα, η 

αξιοπιστία της πρόβλεψης δεν είναι μεγάλη. Η πρόβλεψη έγινε με χρήση μια συνάρτησης 

εντός του πακέτου micropan, της heaps.est(). Η συνάρτηση αυτή προσεγγίζει το μέγεθος 

του πανγονιδιώματος όταν και εάν αυτό ολοκληρωθεί, δηλαδή όταν δεν θα επηρεάζουν 

νεοπροστιθέμενα γονιδιώματα πλέον το πανγονιδίωμα. 

 

Εναλλακτικά, έγινε προσαρμογή των δεδομένων σε διωνυμικά μοντέλα μείγματος. Το 

μοντέλο το οποίο βέλτιστα περιγράφει τα δεδομένα αποτελείται από 6 μέρη, το οποίο 

σημαίνει ότι είναι δυνατόν να χωριστούν οι συστάδες γονιδίων σε 6 

κατηγορίες(οικογένειες) ανάλογα με την πιθανότητα να βρίσκονται στα γονιδιώματα. 

 

 

  

 

Εικόνα VIIIb: Σχηματική χρωματική απεικόνιση των οικογενειών συστάδων γονιδίων 

ανάλογα με την πιθανότητα τους να εμφανιστούν στο πανγονιδίωμα. Τα χρώματα 

αναπαριστούν την πιθανότητα να εμφανιστεί η οικογένεια γονιδίων στο πανγονιδίωμα. 

 

Οι έξι οικογένειες αναπαρίστανται με χρώματα: με σκούρο μπλε αναπαριστάται η 

οικογένεια που είναι πιθανό ότι θα βρεθεί σε όλα τα γονιδιώματα, με ροζ αναπαριστάται η 

οικογένεια που είναι πιθανό ότι θα βρεθεί σε ένα γονιδίωμα. Τα ενδιάμεσα χρώματα 

αποτελούν φάσμα μεταξύ των δύο αυτών καταστάσεων. 



 

 

 

 

 

Εικόνα VIIIc: Σχηματική χρωματική απεικόνιση των οικογενειών συστάδων γονιδίων 

ανάλογα με την πιθανότητα τους να εμφανιστούν σε ένα τυχαίο γονιδίωμα. Τα χρώματα 

αναπαριστούν την πιθανότητα να εμφανιστεί η οικογένεια γονιδίων στο γονιδίωμα. 

 

Οι έξι οικογένειες αναπαρίστανται με χρώματα: με σκούρο μπλε αναπαριστάται η 

οικογένεια γονιδίων που είναι πιθανό ότι θα βρεθεί σε όλα τα γονιδιώματα, με ροζ 

αναπαριστάται η οικογένεια που είναι πιθανό ότι θα βρεθεί σε ένα γονιδίωμα. Τα ενδιάμεσα 

χρώματα αποτελούν φάσμα μεταξύ των δύο αυτών καταστάσεων. 

 

Μεταξύ των δυο γραφημάτων παρατηρείται σημαντική διαφορά στην κατανομή των “ροζ” 

γονιδίων. Η οικογένεια γονιδίων αυτή αποτελεί τα στελεχοειδικά και ειδοειδικά γονίδια. Σε 

ένα τυχαίο γονιδίωμα είναι λιγότερο πιθανό να υπάρχουν πολλά ειδικά γονίδια συγκριτικά 

με το σύνολο των 35 γονιδιωμάτων του πανγονιδιώματος. Αντιστρόφως, η οικογένεια των 

“μπλε” γονιδίων είναι πολύ πιο επιφανής σε ένα τυχαίο γονιδίωμα απ’ότι στο σύνολο των 

35 γονιδιωμάτων. 

 

 



Για τις αλληλουχίες που αντιστοιχούν στις τιμές 0.0 έως 0.8 του γραφήματος της Εικόνας 

VIIIa έγινε ομαδοποίηση σε συστάδες. Οι συστάδες αυτές τοποθετήθηκαν σε γράφημα 

έναντι της ύπαρξης τους στα γονιδιώματα, όπως φαίνεται στην Εικόνα VIIId. 

 

 

 

 

Εικόνα VIIId: Ραβδόγραμμα του αριθμού των συστάδων που εμφανίζονται σε 1 έως 35 

γονιδιώματα. Στον κάθετο άξονα αναγράφεται το πλήθος των συστάδων, ενώ στον 

οριζόντιο άξονα αναγράφεται ο αριθμός των γονιδιωμάτων στα οποία οι συστάδες 

εμφανίζονται. 

 

 

 

 

 


