
Δευτεροταγείς βάσεις δεδομένων (Secondary databases)

• Οι δευτεροταγείς (pattern) βάσεις δεδομένων (ΒΔ) περιέχουν 
τα αποτελέσματα από τις αναλύσεις των αλληλουχιών που 
βρίσκονται στις πρωτοταγείς πηγές πληροφόρησης. 

• Επειδή υπάρχουν πολλές διαφορετικές πρωτοταγείς βάσεις
δεδομένων και διαφορετικοί τρόποι ανάλυσης αλληλουχιών
από πρωτεΐνες, οι πληροφορίες που είναι αποθηκευμένες σε 
κάθε δευτεροταγή βάση δεδομένων και καθώς και η 
οργάνωσή τους είναι διαφορετικές. 

• Η SWISS-PROT αποτελεί τη βάση για πολλές δευτεροταγείς 
βάσεις δεδομένων. 



Οι πιο σημαντικές δευτεροταγείς βάσεις δεδομένων είναι οι ακόλουθες:  

 
Δευτεροταγής ΒΔ  Κύρια πηγή  Αποθηκευμένη Πληροφορία 

PROSITE   SWISS-PROT  Regular expressions (patterns) 

Profiles    SWISS-PROT  Weighted matrices (profiles) 

PRINTS    OWL   Aligned motifs (fingerprints) 

Pfam    SWISS-PROT  Hidden Markov Models (HMMs) 

BLOCKS   PROSITE/PRINTS Aligned motifs (blocks) 

IDENTIFY   BLOCKS/PRINTS Fuzzy regular expressions (patterns) 



• Ο τύπος πληροφορίας που είναι αποθηκευμένος σε κάθε 
δευτεροταγή βάση δεδομένων διαφέρει. 

• Οι δευτεροταγείς βάσεις δεδομένων αποθηκεύουν 
μοτίβα (motifs) (συγκεκριμένοι συνδυασμοί α-ελίκων και 
β-φύλλων, οι οποίοι παρουσιάζονται επανειλημμένως σε 
πολλές, ασύνδετες μεταξύ τους, πρωτεΐνες), τα οποία 
είναι συντηρημένες περιοχές με μικρή διακύμανση 
μεταξύ των αλληλουχιών και προκύπτουν ως 
αποτέλεσμα πολλαπλών αντιστοιχιών. 

• Οι συντηρημένες αυτές περιοχές έχουν μήκος 10-20 
αμινοξέα και συνήθως αντιστοιχούν στα πιο σημαντικά 
στοιχεία που καθορίζουν τη δομή και τη λειτουργικότητα 
της πρωτεΐνης. 



• Τα μοτίβα χρησιμοποιούνται για τη διάγνωση μελών μιας 
οικογένειας μέσα από την εφαρμογή μιας σειράς 
τεχνικών για την ανάλυση αλληλουχιών. 

• Mία άγνωστη αλληλουχία αναζητείται και συγκρίνεται με 
μία βιβλιοθήκη από τέτοια μοτίβα προκειμένου να 
προσδιοριστεί εάν περιλαμβάνει ή όχι κάποιο μοτίβο. 
Στη συνέχεια, και με βάση το μοτίβο αυτό, η αλληλουχία 
αποδίδεται σε μία γνωστή οικογένεια. 

• Τα μοτίβα – motifs (ή blocks, ή segments, ή features), 
αντανακλούν το βιολογικό ρόλο της πρωτεΐνης, δηλαδή 
προσδιορίζουν τη δομή ή τη λειτουργία της πρωτεΐνης.



Regular expression (pattern) είναι 

μία σύντομη περιγραφή ενός 

μοτίβου: το x συμβολίζει ένα 

οποιοδήποτε αμινοξύ και στις 

παρενθέσεις είναι τα αμινοξέα που 

επιτρέπονται σε αυτή τη θέση. 

Fingerprint (ή αλλιώς υπογραφή -

signature) είναι ένα σύνολο από 

μοτίβα. Όλες οι πληροφορίες για τα 

αμινοξέα διατηρούνται με την 

μορφή πινάκων συχνοτήτων. 

Block είναι ένα fingerprint όπου 

στον πίνακα συχνοτήτων 

προστίθεται μία βαθμολόγηση. 

Profile είναι ένα block που 

χρησιμοποιεί τις πληροφορίες από 

όλη την αντιστοίχηση, δηλαδή 

συμπεριλαμβάνει και τα κενά. 

Hidden Markov Models είναι 

μοντέλα πιθανοτήτων που 

παράγονται από τα profiles. 



PROSITE

• Η PROSITE διατηρείται στο Swiss Institute of 
Bioinformatics. Στην PROSITE, οι οικογένειες των 
πρωτεϊνών μπορούν να χαρακτηριστούν από το
μοναδικό, πιο διατηρημένο μοτίβο το οποίο εντοπίζεται 
σε μία πολλαπλή αντιστοίχηση γνωστών ομολόγων. 

– Τα μοτίβα αυτά περιέχουν κωδικοποιημένές 
βιολογικές λειτουργίες – κλειδιά: ενεργές περιοχές 
ενζύμων, θέσεις στις οποίες ο συνδέτης συνδέεται με 
το υπόστρωμα, κ.λ.π.

• Με αναζήτηση στην PROSITE μπορεί να προσδιοριστεί 
η οικογένεια πρωτεϊνών στην οποία ανήκει μία νέα 
αλληλουχία.

• Στην PROSITE, τα μοτίβα κωδικοποιούνται σαν regular 
expressions ή patterns. 



• Η PROSITE λειτουργεί xρησιμοποιώντας ως pattern 
ένα ήδη αναγνωρισμένο motif (από multiple 
alignment), 

– πραγματοποιεί μία αναζήτηση στην SWISS-PROT
προκειμένου να αναγνωριστούν οι πρωτεΐνες με 
παρόμοια motifs, και έπειτα 

– ελέγχει την επίδοση του pattern αναζήτησης: πρέπει 
να υπάρχουν μόνο σωστές αντιστοιχήσεις (αληθινές –
θετικές) και καθόλου λανθασμένες αντιστοιχήσεις 
(λανθασμένες – θετικές). 

• Σε περίπτωση που το pattern παράγει πολλές 
λανθασμένες – θετικές, τότε προτιμάται να 
χρησιμοποιηθεί κάποιο άλλο pattern. 



ID   OPSIN; PATTERN. 

AC   PS00238; 

DT   APR-1990 (CREATED); DEC-2001 (DATA UPDATE); AUG-2004 (INFO UPDATE). 

DE   Visual pigments (opsins) retinal binding site. 

PA   [LIVMFWAC]-[PSGAC]-x(3)-[SAC]-K-[STALIMR]-[GSACPNV]-[STACP]-x(2)-[DENF]- 

PA   [AP]-x(2)-[IY]. 

NR   /RELEASE=44.2,157002; 

NR   /TOTAL=197(196); /POSITIVE=192(191); /UNKNOWN=0(0); /FALSE_POS=5(5); 

NR   /FALSE_NEG=1; /PARTIAL=4; 

CC   /TAXO-RANGE=??E??; /MAX-REPEAT=2; 

CC   /SITE=5,retinal; 

DR   Q9H1Y3, OPN3_HUMAN, T; Q9WUK7, OPN3_MOUSE, T; Q9UHM6, OPN4_HUMAN, T;  

DR   Q9QXZ9, OPN4_MOUSE, T; P22269, OPS1_CALVI, T; P06002, OPS1_DROME, T;  

DR   P28678, OPS1_DROPS, T; Q25157, OPS1_HEMSA, T; P35360, OPS1_LIMPO, T;  

DR   O15973, OPS1_PATYE, T; Q94741, OPS1_SCHGR, T; P08099, OPS2_DROME, T;  

DR   P28679, OPS2_DROPS, T; Q25158, OPS2_HEMSA, T; P35361, OPS2_LIMPO, T;  

DR   O15974, OPS2_PATYE, T; Q26495, OPS2_SCHGR, T; P04950, OPS3_DROME, T;  

… 

DR   P28684, OPSV_CHICK, T; P87368, OPSV_ORYLA, T; P51473, OPSV_XENLA, T;  

DR   O14718, OPSX_HUMAN, T; O35214, OPSX_MOUSE, T; P23820, REIS_TODPA, T;  

DR   P47803, RGR_BOVIN , T; P47804, RGR_HUMAN , T;  

DR   P17645, OPS3_DROVI, P; O18911, OPSG_ODOVI, P; O18914, OPSR_CANFA, P;  

DR   O18912, OPSR_HORSE, P;  

DR   Q9Z2B3, RGR_MOUSE , N;  

DR   Q6MLD2, GUAA_BDEBA, F; Q9CL24, OADB_PASMU, F; P22056, POLS_ONNVG, F;  

DR   Q99NF8, RP17_MOUSE, F; P09009, TERM_BPPRD, F;  

3D   1BOJ; 1BOK; 1F88; 1GZM; 1HZX; 1JFP; 1KPN; 1KPW; 1KPX; 1L9H; 1LN6;  

DO   PDOC00211; 

// 

Δομή καταχωρήσεων της PROSITE

▪ Ένα αρχείο δεδομένων που κατασκευάζεται με παρόμοιο τρόπο όπως στη SWISS-PROT

▪Ένα αρχείο κειμένου. 

Το αρχείο δεδομένων έχει την ακόλουθη μορφή: 



• ID είναι ένα προσδιοριστικό, ένα ακρώνυμο για την οικογένεια και 
δείχνει το είδος του διαχωρισμού.  

• PATTERN σημαίνει ότι έχει χρησιμοποιηθεί μία regular expression.

• AC είναι ένας αριθμός πρόσβασης (accession number).

• Η γραμμή DE περιέχει περιγραφή της οικογένειας. 

• Η γραμμή PA περιέχει την regular expression.

• H γραμμή ΝR δίνει τεχνικές λεπτομέρειες και την διαγνωστική αξία 
του pattern. Έχουν βρεθεί 197 όμοιες αλληλουχίες με 5 
λανθασμένες ομοιότητες. 

• Οι γραμμές CC παρέχουν πληροφορίες σχετικά με την ταξινόμηση 
της οικογένειας, το μέγιστο αριθμό επαναλήψεων του pattern σε μία 
αναζήτηση, κ.λ.π.

• Μετά τα σχόλια ακολουθούν οι γραμμές DR με λίστες με αριθμούς 
πρόσβασης και προσδιοριστικούς κωδικούς της SWISS-PROT, 
όπου υπάρχει μία ένδειξη αν το pattern είναι πραγματικό (Τ), πιθανό 
(Ρ), λανθασμένα θετικό (F), ή λανθασμένα αρνητικό (Ν). 



PRINTS

• Η PRINTS διατηρείται στο Department of Biochemistry 
and Molecular Biology του UCL. 

• Η PRINTS στηρίζεται στην αρχή ότι οι περισσότερες 
οικογένειες πρωτεϊνών χαρακτηρίζονται από πολλαπλά 
διατηρημένα μοτίβα (multiple reserved motifs), και 
επομένως πολλές, ή ακόμα και όλες, από αυτές πρέπει 
να χρησιμοποιηθούν προκειμένου να δημιουργήσουν 
διαγνωστικά  patterns (diagnostic signatures, ή αλλιώς 
fingerprints) για τα μέλη της κάθε οικογένειας. 

• Στην PRINTS, εάν μία προς αναζήτηση αλληλουχία δεν 
μπορέσει να ταιριάξει όλα τα μοτίβα σε ένα δεδομένο 
fingerprint, επιτρέπει το ταίριασμα με τα εναπομείναντα 
μοτίβα. 





• Σε κάθε εγγραφή της PRINTS, στην αρχή του αρχείου, 
σε κάθε fingerprint αποδίδεται ένας

– ID κωδικός, π.χ. το fingerprint (ή αλλιώς signature) για το opsins 
είναι OPSIN. Κάθε εγγραφή έχει ένα μοναδικό AC, το οποίο είναι 
της μορφής PR00000 (μπορεί να χρησιμοποιηθεί ένα AC της 
PROSITE) , καθώς και μία ένδειξη του αριθμού των μοτίβων στο 
fingerprint (στην περίπτωση του OPSIN είναι 3). 

– Υπάρχει μία ενότητα με πληροφορίες σχετικά με τη διαγνωστική 
επίδοση του fingerprint και των μοτίβων που το αποτελούν (για 
το PS00238, 123 αλληλουχίες ταίριαξαν και τα 3 στοιχεία του 
fingerprint, ενώ 7 αλληλουχίες ταίριαξαν μόνο 2 μοτίβα).

– Η επόμενη ενότητα παρουσιάζει όλες τις πρωτεΐνες οι οποίες 
προσδιορίζονται χρησιμοποιώντας fingerprint όταν το PS00238 
αντιστοιχίζεται πολλαπλά στη βάση δεδομένων. 



Στο Internet Explorer πληκτρολογείστε την διεύθυνση της PROSITE: 

http://prosite.expasy.org/. 



Για να αναγνωρίσετε τις πρωτεΐνες που σχετίζονται με την οικογένεια 

πρωτεϊνών OPSIN βασιζόμενη σε μία regular expression ως 

διαγνωστικό εργαλείο, πληκτρολογήστε  Opsin στο πλαίσιο παρακάτω 

και επιλέξτε “Search”. 







Πατώντας AC PS00238 στην παραπάνω σελίδα, παρουσιάζονται τα 

αποτελέσματα της αναζήτησης στην PROSITE, τα οποία 

περιλαμβάνουν όλες τις σχετιζόμενες πρωτεΐνες με το συντηρημένο 

μοτίβο.











Επιλέγοντας  PDOC00211 στην παραπάνω σελίδα, παρουσιάζεται σε 

ελεύθερη μορφή κειμένου το αρχείο για την OPSIN. 











Για τον προσδιορισμό των οικογενειών πρωτεϊνών οι οποίες 

σχετίζονται με την OPSD_SHEEP, στην πρώτη σελίδα της PROSITE 

πληκτρολογήστε τον κωδικό (AC) που έχει αυτή στη SWISS-PROT

(P02700) στο αντίστοιχο πεδίο και επιλέξτε “Quick Scan”.







Η PROSITE παρέχει όλα τα δυνατά μοτίβα τα οποία σχετίζονται με την 

αλληλουχία αυτή. 





PRINTS

• Η PRINTS διατηρείται στο Department of Biochemistry 
and Molecular Biology του UCL. 

• Η PRINTS στηρίζεται στην αρχή ότι οι περισσότερες 
οικογένειες πρωτεϊνών χαρακτηρίζονται από πολλαπλά 
διατηρημένα μοτίβα (multiple reserved motifs), και 
επομένως πολλές, ή ακόμα και όλες, από αυτές πρέπει 
να χρησιμοποιηθούν προκειμένου να δημιουργήσουν 
διαγνωστικά  patterns (diagnostic signatures, ή αλλιώς 
fingerprints) για τα μέλη της κάθε οικογένειας. 

• Στην PRINTS, εάν μία προς αναζήτηση αλληλουχία δεν 
μπορέσει να ταιριάξει όλα τα μοτίβα σε ένα δεδομένο 
fingerprint, επιτρέπει το ταίριασμα με τα εναπομείναντα 
μοτίβα. 









• Σε κάθε εγγραφή της PRINTS, στην αρχή του αρχείου, 
σε κάθε fingerprint αποδίδεται ένας

– ID κωδικός, π.χ. το fingerprint (ή αλλιώς signature) για το opsins 
είναι OPSIN. Κάθε εγγραφή έχει ένα μοναδικό AC, το οποίο είναι 
της μορφής PR00000 (μπορεί να χρησιμοποιηθεί ένα AC της 
PROSITE) , καθώς και μία ένδειξη του αριθμού των μοτίβων στο 
fingerprint (στην περίπτωση του OPSIN είναι 3). 

– Υπάρχει μία ενότητα με πληροφορίες σχετικά με τη διαγνωστική 
επίδοση του fingerprint και των μοτίβων που το αποτελούν (για 
το PS00238, 123 αλληλουχίες ταίριαξαν και τα 3 στοιχεία του 
fingerprint, ενώ 7 αλληλουχίες ταίριαξαν μόνο 2 μοτίβα).

– Η επόμενη ενότητα παρουσιάζει όλες τις πρωτεΐνες οι οποίες 
προσδιορίζονται χρησιμοποιώντας fingerprint όταν το PS00238 
αντιστοιχίζεται πολλαπλά στη βάση δεδομένων. 




