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Θεωρητικό Μέρος

Στόχος της εργασίας αυτής είναι η υπολογιστική μελέτη της πρωτεΐνης Bone Morphogenetic 
Protein 3 (Human), δηλαδή της οστεϊκής μορφογενετικής πρωτεΐνης του ανθρώπου.

Η μελέτη αφορά στον γενετικό κώδικα της πρωτεΐνης και την αμινοξική ακολουθία της, στο 
οποίο κομμάτι εκτελείται και ομοιοπαράθεση μεταξύ των διάφορων αμινοξικών 
ακολουθιών οι οποίες λαμβάνονται απο διαφορετικές βάσεις δεδομένων πρωτεϊνών.

Στη συνέχεια πραγματοποιείται έλεγχος των περιοριστικών ενδονουκλεασών οι οποίες 
μπορούν να δράσουν στη πρωτεΐνη.

Τέλος, χρησιμοποιούνται υπολογιστικά προγράμματα για τη μοντελοποίηση της πρωτεΐνης 
και την άντληση περαιτέρω δεδομένων.

Πειραματικό Μέρος

Αρχικά επιλέγεται η οστεΐκή μορφογενετική πρωτεΐνη 3 του ανθρώπου απο τη βάση 
δεδομένων UniProt (https://www.uniprot.org). Απο εκεί λαμβάνονται τα εξής γενικά δεδομένα:

Η ίδια ιστοσελίδα παρέχει επιπλέον πληροφορίες για τη λειτουργία της πρωτεΐνης.

Η BMP3 ρυθμίζει αρνητικά την οστεϊκή πυκνότητα. Δρά ανταγωνιστικά ως προς άλλες 
οστεΐκές μορφογενετικές πρωτεΐνες, καταστέλλοντας την ικανότητα τους να επιφέρουν 
διαφοροποίηση στα προγονικά οστεϊκά κύτταρα, και στην ικανότητα τους για οστεοποίηση.

Απο την ίδια βάση δεδομένων λαμβάνεται επίσης η αμινοξική αλληλουχία της πρωτεΐνης σε 
FASTA format. (single letter code)

https://www.uniprot.org


Λαμβάνεται επίσης η αλληλουχία αμινοξέων απο άλλες βάσεις δεδομένων, όπως η 
GENBANK: 
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Και η βάση δεδομένων CCDS, απο όπου λαμβάνεται και η αλληλουχία νουκλεοτιδίων για 
την συγκεκριμένη πρωτεΐνη:
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Στη συνέχεια, το εργαλείο το οποίο χρησιμοποιείται είναι το TRANSLATE TOOL της 
ιστοσελίδας expasy.org. Το εργαλείο αυτό προσφέρει τη δυνατότα μετάφρασης 
νουκλεοτιδικής αλληλουχίας, σε διάφορα πλαίσια ανάγνωσης. Χρησιμοποιώντας τη 
νουκλεοτιδική αλληλουχία την οποία παρέχει η βάση δεδομένων CCDS, και τοποθετώντας 
τη στο εργαλείο TRANSLATE TOOL λαμβάνονται τα παρακάτω:

http://expasy.org
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Το πρώτο πλαίσιο ανάγνωσης είναι αυτό στο οποίο το γονίδιο κωδικοποιείται χωρίς να 
διακόπτεται. 

Πέρα απο τα διάφορα πλαίσια ανάγνωσης, δοκιμάστηκε και η μετάφραση του μπλέ 
τμήματος της νουκλεοτιδικής αλληλουχίας. 
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Καθώς και η μετάφραση την αλληλουχίας, χωρίς το μπλέ κομμάτι.
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Στη συνέχεια, για να συγκρίνουμε την ορθότητα των αποτελεσμάτων μας, καθώς και των 
βιβλιογραφικών δεδομένων απο τις διάφορες βάσεις πρωτεϊνών, έλαβε χώρα 
ομοιοπαράθεση των διαφόρων πρωτεϊνικών αλυσιδών, χρησιμοποιώντας το εργαλείο 
multalin.

Συγκεκριμένα ομοιοπαρατέθηκαν μεταξύ τους: η αλληλουχία αμινοξέων σε FASTA format 
απο το site UniProt, η αλληλουχία απο τη βάση δεδομένων CCDS, και η μετεφρασμένη 
αλληλουχία που λήφθηκε παραπάνω απο το εργαλείο translate tool. 
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Δεν αποτελεί έκπληξη πως οι αλληλουχίες της βάσης δεδομένων CCDS ταυτίζονται μεταξύ 
τους, καθώς χρησιμοποιήθηκε η ίδια αλληλουχία νουκλεοτιδίων για τη μετάφραση, αλλά 
ταυτίζονται και με την αλληλουχία της βάσης UniProt, το οποίο επιβεβαιώνει την αρτιότητα 
των βιβλιογραφικών δεδομένων.

Στη συνέχεια πραγματοποιήθηκε έλεγχος της δράσης περιοριστικών ενδονουκλεασών επι 
της πρωτεΐνης, χρησιμοποιώντας το πρόγραμμα Neb cutter V2.0. Εισάγοντας την 
νουκλεοτιδική αλληλουχία, το πρόγραμμα “προβλέπει” ποιες εμπορικά διαθεσίμες 
περιοριστικές ενδονουκλεάσες μπορούν να δράσουν επι του γονιδιώματος της πρωτεΐνης, 
και σε ποια σημεία.

Το πρόγραμμα παράγει μια τεράστια λίστα περιοριστικών ενδονουκλεασών με μορφή 
γραφήματος ή λίστας. Παρακάτω δίνονται ενδεικτικά γραφήματα και λίστες περιοριστικών 
ενδονουκλεασών οι οποίες δρουν μια και δύο φορές, αντίστοιχα επι του γονιδιώματος της 
πρωτεΐνης.





Τέλος, έγινε χρήση του προγράμματος protein workshop της ιστοσελίδας rcspdb.org, για το 
προσδιορισμό της κρυσταλλικής δομής και άλλων δομικών πληροφοριών της πρωτεΐνης.

http://rcspdb.org


Πέρα απο τη κρυσταλλική δομή, λαμβάνουμε και άλλες πληροφορίες, όπως δηλαδή οτι η 
πρωτεΐνη αποτελείται απο 2 πανομοιότυπες αλυσίδες, η ανάλυση της είναι 2.21 Angstroms, 
διαθέτει 98 μόρια νερού γύρω απο το μόριο της πρωτεΐνης και δεν περιέχει ετεροάτομα. 


