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Περίληψη του Έργου 

Το έργο «Καινοτόμες λύσεις για τη βιώσιμη και περιβαλλοντικά φιλική φυτοπροστασία 

των οπωροκηπευτικών της Ελλάδας, στην Ευρώπη του μέλλοντος» στοχεύει στην 

ανάπτυξη σύγχρονων και καινοτόμων μεθόδων για την προστασία των καλλιεργειών 

όπως τα κηπευτικά, τα εσπεριδοειδή και το επιτραπέζιο σταφύλι. Περιλαμβάνει τη 

δημιουργία προηγμένων διαγνωστικών εργαλείων για την ανίχνευση εχθρών και 

παθογόνων με τεχνολογίες αιχμής, όπως ηλεκτρονικές παγίδες και βιοαισθητήρες, 

καθώς και πλατφόρμες αλληλούχισης για τον πλήρη προσδιορισμό των ιωμάτων. 

Επιπλέον, θα αναπτυχθούν μοντέλα πρόβλεψης επιδημιών και καινοτόμα 

βιοφυτοπροστατευτικά προϊόντα, τα οποία θα αξιολογηθούν για την ασφάλεια τους σε 

μη στόχους οργανισμούς. Τέλος, οι νέες τεχνολογίες θα ενσωματωθούν σε συστήματα 

ολοκληρωμένης διαχείρισης φυτοπροστασίας και θα δοκιμαστούν σε πραγματικές 

συνθήκες, ενώ θα αξιολογηθούν οι κοινωνικοοικονομικές και περιβαλλοντικές 

επιπτώσεις τους. 

 

Σύνοψη της ΕΕ4 

Στην ΕΕ4 θα αναπτυχθούν δράσεις που θα ενισχύσουν την αποτελεσματικότητα της 

βιολογικής καταπολέμησης. Θα γίνει βελτίωση της αρμοστικότητας των ωφέλιμων 

αρπακτικών και ενίσχυση της δράσης τους, καθώς επίσης και αξιοποίηση της 

λειτουργικής βιοποικιλότητας για την ανάπτυξη καλύτερα προσαρμοσμένης βιολογικής 

καταπολέμησης. Θα αναπτυχθούν βελτιωμένα προϊόντα για τη βιολογική 

καταπολέμηση, θα διερευνηθεί η αξιοποίηση άγριων αυτοφυών φυτών για την ενίσχυση 

των οικοσυστημικών υπηρεσιών για την αντιμετώπιση επιβλαβών οργανισμών μέσω της 

βιολογικής καταπολέμησης και θα ενισχυθεί η δράση παρασιτοειδών με χρήση ουσιών 

φυσικής προέλευσης ή/και «ωφέλιμων ιών». Θα αναπτυχθούν βελτιωμένες μέθοδοι για 

την αντιμετώπιση των εχθρών μέσω της χρήσης βακτηρίων και μικροοργανισμών. Θα 

αναπτυχθούν τέλος καινοτόμες μέθοδοι για την αντιμετώπιση των ζιζανίων, μέσω 

προσεγγίσεων αξιοποίησης της βιοποικιλότητας και καλλιεργητικών πρακτικών. 
 

Συνοπτική παρουσίαση του παραδοτέου 4.5.4 

Σκοπός του παραδοτέου Π4.5.4 είναι να αλληλουχηθεί το πλήρες γονιδίωμα 

επιλεγμένων στελεχών και να αναλυθούν στη συνέχεια για τη μελέτη της γενετικής 

βάσης της βιοσύνθεσης βιοδραστικών ουσιών. 

Περιγράφεται η πρόοδος των εργασιών στα πλαίσια της Εμβληματικής δράσης 

«Καινοτόμες λύσεις για τη βιώσιμη και περιβαλλοντικά φιλική φυτοπροστασία των 

οπωροκηπευτικών της Ελλάδας, στην Ευρώπη του μέλλοντος», οι οποίες έλαβαν χώρα 

στο παρακάτω ερευνητικό Ινστιτούτο: 

 Ινστιτούτο Μοριακής Βιολογίας και Βιοτεχνολογίας (ΙΜΒΒ) του Ιδρύματος 

Έρευνας και Τεχνολογίας (ΙΤΕ), και στο εργαστήριο «Μικροβιολογίας και 

Αλληλεπιδράσεων Μικροβίου – Ξενιστή» του Καθ. Π. Σαρρή.  
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1 ΕΙΣΑΓΩΓΗ ΚΑΙ ΣΤΟΧΟΙ 

 

Εισαγωγή 

Τα τελευταία χρόνια, η χρήση των ωφέλιμων μικροοργανισμών στην καταπολέμηση 

φυτοπαθογόνων μικροβίων ολοένα και αυξάνεται. Η δράση τους έγκειται είτε επειδή 

άμεσα μπορούν να μειώνουν την ανάπτυξη των μικροβίων είτε επειδή έμμεσα επάγουν 

την καλύτερη υγεία του φυτού ξενιστή, μέσω ενίσχυσης του ανοσοποιητικού τους 

συστήματος (Pascale et al., 2020; Pieterse et al., 2014). 

Τα τελευταία χρόνια οι νέες μέθοδοι αλληλούχισης (Pacbio, Oxford Nanopore, Cyclone) 

έχουν επιτρέψει την αποτελεσματικότερη αλληλούχιση μικροβίων, με απώτερο σκοπό 

την αποκάλυψη της γενετικής πληροφορίας που υπάρχει και του εύρους των 

βιοδραστικών ουσιών που μπορούν να παράγουν. Με τη βοήθεια της υβριδικής 

αλληλούχισης, είναι δυνατόν να επιτευχθεί η πλήρης κάλυψη γονιδιωμάτων σε μεγάλο 

βάθος. Επιπλέον, ολοένα και αναδύονται νέα εργαλεία υπολογιστικής μελέτης που 

επιτρέπουν την καλύτερη συναρμολόγηση γονδιωμάτων (perfect assembly (Wick et 

al., 2023) και πρόσφατα το autocycler (Wick et al., 2025)) και την ανάλυσή τους in 

silico προτού αποδειχθεί πειραματικά ότι οι ουσίες αυτές είναι βιοδραστικές. 

 

Σκοπός του παρόντος εγγράφου 

Στην παρούσα υποενότητα εργασίας 4.5.4 αλληλουχήθηκε το πλήρες γονιδίωμα 

επιλεγμένων στελεχών και στη συνέχεια αναλύθηκαν in silico με σκοπό την εύρεση 

γονιδίων/μονοπατιών παραγωγής βιοδραστικών ουσιών. 

 

Δομή του παρόντος εγγράφου 

Το παρόν έγγραφο ακολουθεί την παρακάτω δομή: 

1. Εισαγωγή και Στόχοι: Παρουσιάζεται το πλαίσιο της έρευνας και οι στόχοι του 

εγγράφου. 

2. Περιγραφή των Εργασιών: 2.1. Υλικά και Μέθοδοι (με υποπαραγράφους ανά 

πείραμα), 2.2. Αποτελέσματα και Συζήτηση (με υποπαραγράφους ανά πείραμα). 

3. Σύνοψη και Συμπεράσματα: Βασικά ευρήματα της έρευνας και σχετικά 

συμπεράσματα. 

4. Παράρτημα: Βιβλιογραφικές αναφορές. 
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2 ΠΕΡΙΓΡΑΦΗ ΤΩΝ ΕΡΓΑΣΙΩΝ 

2.1 Υλικά και Μέθοδοι 

 

2.1.1  Αλληλουχηθέντα βακτήρια και τεχνολογίες αλληλούχισης 
Προκειμένου να μελετηθεί η γενετική βάση των βιοδραστικών ουσιών, στάλθηκαν για 

αλληλούχιση πλήρους γονιδώματος με τη χρήση δύο τεχνολογιών, μικρών τμημάτων 

διαβασμάτων (short reads) και μεγάλων τμημάτων διαβασμάτων (long reads). Τα 

βακτήρια που αλληλουχήθηκαν ήταν 9 είδη Kushneria spp. και ένα είδος Streptomyces 

sp. (Πίνακας 4.5.4-1) και η αλληλούχιση πραγματοποιήθηκε στην εταιρία BGI 

Genomics με τη χρήση των DNBSEQ PE150 (short reads) και Cyclone (long reads). 

 
Πίνακας 4.5.4-1. Μικροβιακές απομονώσεις που αλληλουχήθηκε το πλήρες γονιδίωμά τους, το 
γένος τους με βάση την πληροφορία από την αλληλούχιση του 16S rDNA και το φυτό-ξενιστής 
από το οποίο προέκυψε το κάθε ενδφυτικό βακτήριο. 

Απομόνωση Γένος Ξενιστής-Φυτό 

SRL307 Streptomyces sp. Tetraena alba (roots) 

SRL376 Kushneria sp. Atriplex halimus (leaves) 

SRL377 Kushneria sp. Atriplex halimus (leaves) 

SRL383 Kushneria sp. Arthrocremnum 
macrostachyum (leaves) 

SRL386 Kushneria sp. Tetraena alba (leaves) 

SRL403 Kushneria sp. Tetraena alba (leaves) 

SRL411 Kushneria sp. Euphorbia paralias (leaves) 

SRL412 Kushneria sp. Euphorbia paralias (leaves) 

SRL423 Kushneria sp. Euphorbia paralias (leaves) 

SRL426 Kushneria sp. Tetraena alba (leaves) 

 

2.1.2  Απομόνωση γενωμικού DNA από τις βακτηριακές απομονώσεις 

Αρχικά, οι βακτηριακές απομονώσεις καλλιεργήθηκαν σε υγρή καλλιέργεια που περιείχε 

θρεπτικό υλικό Nutrient Agar (NA), μέσω ενοφθαλμισμού μίας μοναδιαίας αποικίας από 

στέρεη καλλιέργεια και μεγάλωσε στους 28⁰ C και 200 rpm για 1-2 ημέρες. Στην 

περίπτωση των Kushneria spp. το θρεπτικό υλικό εμπλουτίστηκε με 3% β/ό χλωριούχο 

νάτριο. Μόλις οι καλλιέργειες ήταν κορεσμένες (1-2 ημέρες ανάπτυξης), 

φωτομετρήθηκαν και ξεκίνησε η απομόνωση του γενωμικού DNA τους. 

Οι καλλιέργειες φυγοκεντρήθηκαν σε 5000 rpm για 10 λεπτά. Το υπερκείμενο από κάθε 

καλλιέργεια απομακρύνθηκε και το ίζημα επαναδιαλυτοποιήθηκε σε 400 μL TEN 

(Πίνακας 4.5.4-2), στο οποίο προστέθηκε 20 μL λυσοζύμη (20 mg/mL διαλυμένη σε 

υπερκάθαρο H2O) και επωάστηκε στους 37° C για 20 λεπτά. Ακολούθως, προστέθηκε 

σε κάθε δείγμα 2 μL RNase A (20 mg/mL διαλυμένη σε υπερκάθαρο H2O) και επωάστηκε 

στους 65°C για 3 λεπτά. Μετά την προσθήκη διαφόρων ενζύμων, ακολούθησε η λύση 

με την προσθήκη 40 μL SDS (10% w/v), 10 μL proteinase K (10 mg/mL) και 550 μL 

TEN* (Πίνακας 4.5.4-2) και τα δείγματα επωάστηκαν στους 60°C για δύο ώρες. Μετά 

το πέρας της βακτηριακής λύσης, ακολούθησε περαιτέρω επεξεργασία των δειγμάτων 

στην περίπτωση που τα βακτήρια είχαν υψηλή περιεκτικότητα σε βλέννη και ουσίες που 

μπορούν να διαταράξουν τον καθαρισμό με φαινόλη-χλωροφόρμιο. Για το σκοπό αυτό, 
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προστέθηκε 0,1 φορές τον όγκο κάθε δείγματος 3 M οξικό νάτριο και μία φορά τον 

όγκο κάθε δείγματος παγωμένη ισοπροπανόλη (-20° C) και τα δείγματα επωάστηκαν 

στους 4° C για 20 λεπτά. Ακολούθησε φυγοκέντρηση για 10 λεπτά σε 5000 rpm και το 

υπερκείμενο απομακρύνθηκε και επαναδιαλυτοποιήθηκε σε 400 μL TEN και 550 μL 

TEN*. Στη συνέχεια, το DNA καθαρίστηκε μέσω προσθήκης φαινόλης ίσου όγκου (δύο 

φορές) και στη συνέχεια ίσου όγκου διαλύματος χλωροφορμίου-ισοαμυλικής αλκοόλης 

(αναλογία 24:1, αντίστοιχα) (δύο φορές). Τέλος, το υπερκείμενο που περιέχει το DNA 

προστέθηκε σε δοκιμαστικό σωλήνα που περιείχε 10 mL 100% αιθανόλη, με 

αποτέλεσμα να συμπυκνωθεί και να δημιουργήσει ίνες, τις οποίες απομονώσαμε με 

γυάλινη Pasteur πιπέττα (η οποία είχε πλυθεί και αποστειρωθεί). Το DNA 

επαναδιαλυτοποιήθηκε σε 100 μL 10 mM Tris-HCl pH 8,0. 

Το DNA μετρήθηκε σε Nanodrop™ Spectrophotometer και σε Qubit με τη χρήση του 

Qubit™ dsDNA HS Assay Kit. 

 
Πίνακας 4.5.4-2. Σύσταση των TEN και TEN* διαλυμάτων, που χρησιμοποιήθηκαν στην εκχύλιση 
του γενωμικού DNA διαφόρων βακτηριακών απομονώσεων. 

 ΤΕΝ ΤΕΝ* 

Tris-HCl, 

pH 8,0 

10 mM 10 mM 

EDTA pH 
8,0 

10 mM 1 mM 

NaCl 150 mM 50 mM 

 

2.1.3  Συναρμολόγηση, ποιοτικός έλεγχος και χαρακτηρισμός των 

αλληλουχηθέντων γονιδιωμάτων 

Τα μικρά τμήματα που αλληλουχήθηκαν μέσω DNBSEQ ελέγχθηκαν ως προς την 

ποιότητά τους με το εργαλείο fastp v0.23.4 (Chen, 2023), με προεπιλεγμένες επιλογές. 

Η υβριδική συναρμολόγηση πραγματοποιήθηκε με το Unicycler v0.5.0 (Wick et al., 

2023) με προεπιλεγμένες επιλογές. Τα δομικά στατιστικά στοιχεία και η λειτουργική 

πληρότητα των συναρμολογήσεων αξιολογήθηκαν χρησιμοποιώντας το QUAST v5.0.2 

(Mikheenko et al., 2018) με προεπιλεγμένες επιλογές και το BUSCO 5.8.3 (Seppey et 

al., 2019) με τη βάση δεδομένων Actinomycetota (για το SRL307, 

actinomycetota_odb12) και Pseudomonadota (για τα SRL376 έως SRL426, 

pseudomonadota_odb12). 

Ο χαρακτηρισμός και οι χάρτες των γονιδωμάτων δημιουργήθηκαν με το Bakta v1.11.2 

με την πλήρη βάση δεδομένων v6.0 (Schwengers et al., 2021). Η ανίχνευση 

πλασμιδίων πραγματοποιήθηκε με το RFPlasmid v0.0.18 χρησιμοποιώντας διαφορετικές 

παραμέτρους (--species Generic, --species  Pseudomonas και --species Streptomyces) 

(van der Graaf-Van Bloois et al., 2021). Τα contigs θεωρήθηκαν πλασμίδια εάν είχαν 

προβλεφθεί με υψηλή αξιοπιστία από το RFPlasmid και επιβεβαιωθεί ότι είναι κυκλικά. 

 

2.1.4  Παν-γενωμική ανάλυση των διαθέσιμων γονιδιωμάτων Kushneria 

spp. 

Προκειμένου τα αλληλουχημένα γονιδιώματα των 9 Kushneria spp. να χαρακτηριστούν 

καλύτερα, πραγματοποιήθηκε μία παν-γενωμική ανάλυση όπου συμπεριλήφθηκαν και 

τα 9 μαζί με όλα τα διαθέσιμα γονιδιώματα του ίδιου γένους που υπήρχαν στη NCBI. 
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Συνολικά, η NCBI έχει κατατεθειμένα 15 γονιδιώματα και τα 5 από αυτά είναι πλήρη σε 

επίπεδο χρωμοσώματος. Η ανάλυση του πανγονιδιώματος έγινε χρησιμοποιώντας το 

anvi'o v8 (Delmont & Eren, 2018; Eren et al., 2021). Ο γονιδιωματικός και λειτουργικός 

χαρακτηρισμός διεξήχθη σε βάσεις δεδομένων αποθήκευσης γονιδιωμάτων που 

δημιουργήθηκαν με το anvi-gen-genomes-storage χρησιμοποιώντας τα anvi-run-

hmms (με τις σημαίες: -I Bacteria_71 και --also-scan-trnas) (Eddy, 2011), anvi-run-

ncbi-cogs [55], anvi-run-kegg-kofams (Galperin et al., 2021), anvi-run-pfams (Mistry 

et al., 2021) και anvi-run-scg-taxonomy (Buchfink et al., 2015; Parks et al., 2018). Η 

εντολή anvi-pan-genome χρησιμοποιήθηκε με --minbit 0.5, --mcl-inflation 10 και --

use-ncbi-blast (Delmont & Eren, 2018; Eren et al., 2021). 

 

2.1.5  Έλεγχος των ομάδων βιοσύνθεσης γονιδίων 

Για τον έλεγχο εάν τα βακτηριακά γονιδιώματα περιέχουν βιοσυνθετικές συστάδες 

γονιδίων, πραγματοποιήθηκε in silico ανάλυση μέσω του antiSMASH v8.0 μέσω της 

web-based εφαρμογής με χαλαρή αυστηρότητα ανίχνευσης (προεπιλεγμένη μέθοδος) 

(Blin et al., 2025). Παράλληλα, ελέγξαμε και τα ήδη αλληλουχημένα γονιδιώματα που 

υπήρχαν κατατεθειμένα στη NCBI (5 ολοκληρωμένα γονιδιώματα) και 

πραγματοποιήσαμε συγκριτική ανάλυση. 

 

2.2  Αποτελέσματα 

2.2.1  Στατιστικά αποτελέσματα των αλληλουχήσεων των βακτηριακών 

γονιδιωμάτων 
Τα βακτηριακά γονιδιώματα αλληλουχήθηκαν με τη μέθοδο DNBSEQ (PE150) και 

Cyclone και τα στατιστικά αποτελέσματα των αλληλουχήσεων παρατίθενται στις 

Εικόνες 4.5.4-1 και 4.5.4-2. 

 

 

 
Εικόνα 4.5.4-1. Αποτελέσματα των αλληλουχήσεων των βακτηριακών γονιδιωμάτων με την τεχνολογία 
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DNBSEQ (μικρών τμημάτων, PE150). 

 
Εικόνα 4.5.4-2. Αποτελέσματα των αλληλουχήσεων των βακτηριακών γονιδιωμάτων με την τεχνολογία 
Cyclone (μεγάλων τμημάτων). 

Από τη συναρμολόγηση των βακτηριακών γονιδιωμάτων προέκυψε ότι όλα τα είδη 

Kushneria spp. αλληλουχήθηκαν πλήρως και τα τρία από τα εννέα (SRL386, SRL403 
και SRL411) σε 1 contig. Τα υπόλοιπα 5 είδη Kushneria spp. (SRL377, SRL383, SRL412, 

SRL423 και SRL426) συναρμολογήθηκαν σε 2 contigs και το SRL376 σε τρία contigs. 

Η ανάλυση έδειξε ότι τα contigs ήταν πλήρη. Αντίστοιχα, και το Streptomyces sp. 

SRL307 συναρμολογήθηκε σε 2 contigs, όμως δεν πήραμε το πλήρες γονιδίωμα. In 
silico ανάλυση των contigs με το εργαλείο RFPlasmid (βλ. 2.1.3) έδειξε ότι πρόκειται 

για πιθανά πλασμίδια, με εξαίρεση το contig 2 του SRL376 (Πίνακας 4.5.4-3). Παρόλα 

αυτά, ελέγχθηκε η αλληλουχία του contig αυτού μέσω Blastn και φαίνεται ότι ίσως 
πρόκειται και αυτό για πλασμίδιο, καθώς τα αποτελέσματα (hits) δείχνουν μία μεγάλη 

ποικιλότητα από διαφορετικά γένη (συχνό φαινόμενο καθώς τα πλασμίδια φέρουν 

μεταθετά στοιχεία) και επιπλέον εμφανίζει και ομοιότητες με ήδη αλληλουχημένες 

Kushneria sp. Επιπλέον, θα μπορούσε να είναι και phage-plasmid στοιχείο (PP), καθώς 
ο χαρακτηρισμός του μέσω του εργαλείου Bakta δείχνει ότι περιλαμβάνει πολλές φαγικά 

γονίδια. 

Επιπλέον,  η ανάλυση για την ολοκλήρωση των γονιδωμάτων μέσω BUSCO, έδειξε ότι 
πρόκειται για πλήρη γονιδιώματα (>98,5%) (Πίνακας 4.5.4-3). 

 

 

Isolate ID Contigs 
Total genome length 
(bp) 

Length of contig 1 
(bp) 

Length of contig 2 
(bp) 

Length of contig 3 
(bp) GC (%) 

SRL307 2 9.398.512 8.661.515 736.997  70,78 

SRL376 3 3.767.250 3.721.604 37.465 8.181 59,66 

SRL377 2 3.729.812 3.721.631 8.181  59,66 

SRL383 2 3.783.672 3.575.498 208.174  60,43 

SRL386 1 3.450.532 3.450.532   59,27 

SRL403 1 3.588.531 3.588.531   59,35 

SRL411 1 3.632.172 3.632.172   59,49 

SRL412 2 3.704.699 3.450.622 254.077  58,66 

SRL423 2 3.704.733 3.450.656 254.077  58,66 
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SRL426 2 3.740.927 3.583.819 157.108  59,24 
 

Isolate 
ID Contigs 

Total 
genome 

length (bp) 

Length of 
contig 1 

(bp) 

Length 
of 

contig 2 
(bp) 

Length 
of 

contig 
3 (bp) 

GC 
(%) 

ANI 
identity 

BUSCO 
completeness 

(%) 
Genome 
coverage 

SRL307 2 9.398.512 8.661.515 736.997  70,78 93,23 99,2 319,2008263 

SRL376 3 3.767.250 3.721.604 37.465 8.181 59,66 95,44 99,0 28,66456062 

SRL377 2 3.729.812 3.721.631 8.181  59,66 95,44 99,0 121,8486004 

SRL383 2 3.783.672 3.575.498 208.174  60,43 97,88 99,5 58,37789375 

SRL386 1 3.450.532 3.450.532   59,27 89,82 99,5 39,2654808 

SRL403 1 3.588.531 3.588.531   59,35 89,78 99,0 743,6639151 

SRL411 1 3.632.172 3.632.172   59,49 89,67 99,5 805,6883044 

SRL412 2 3.704.699 3.450.622 254.077  58,66 89,8 99,0 512,4857029 

SRL423 2 3.704.733 3.450.656 254.077  58,66 89,8 99,5 656,2069051 

SRL426 2 3.740.927 3.583.819 157.108  59,24 89,65 98,5 537,4475254 

 

Στη συνέχεια, έγινε αναζήτηση για το εάν τα αλληλουχημένα είδη Kushneria spp. είναι 

νέα είδη και με ποια γνωστά είδη έχουν κοντινή ομολογία. Για το σκοπό αυτό 

πραγματοποιήθηκε μία παν-γενωμική ανάλυση (pangenome) μεταξύ των 9 

απομονώσεων Kushneria spp. και των 15 ήδη αλληλουχημένων ειδών που υπάρχουν 

στη NCBI. Συνολικά, το pangenome περιείχε 9081 συστάδες γονιδίων μεταξύ 24 

γονιδιωμάτων. Από μία απεικόνιση τύπου heatmap (Εικόνα 4.5.4-3) φαίνεται πως τα 

SRL386, SRL423 και SRL412 σχηματίζουν ένα cluster μεταξύ τους και μάλιστα τα 

SRL423 και SRL412 ομαδοποιούνται μαζί. Παρόμοια, τα SRL376 και SRL377 έχουν 

υψηλή ομολογία τόσο μεταξύ τους όσο και με τα είδη Kushneria phyllosphaerae και 

Kushneria sp. Sum13. Η απομόνωση SRL383 ομαδοποιείται πιο κοντά με την Kushneria 

indalinina. Επίσης οι SRL411 και SRL426 βγαίνουν μαζί σε ένα cluster και κοντά τους 

η SRL403. 
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Εικόνα 4.5.4-3. Απεικόνιση heatmap με το pangenome των 9 Kushneria spp. που αλληλουχήθηκαν από 
εμάς (SRL) και των 5 Kushneria spp. που ήταν ήδη κατατεθειμένα στη NCBI (πλήρη γονιδιώματα). Μέσα 
σε κάθε κελί φαίνεται ο αριθμός των γονιδιακών συστάδων (gene clusters) για το κάθε είδος. Με βάση το 
θερμικό χάρτη παρατηρούνται οι ομαδοποιήσεις των ειδών.  

 

Επιπρόσθετα, για τον έλεγχο της ύπαρξης βιοσυνθετικών γονιδιακών συστάδων, 

πραγματοποιήθηκε in silico ανάλυση με τη χρήση του antiSMASH, συμπεριλαμβάνοντας 

και τις ήδη αλληλουχημένες 5 Kushneria spp. που υπάρχουν στη NCBI (υπάρχουν 15, 

αλλά μόνο 5 είναι αλληλουχημένες σε επίπεδο χρωμοσώματος). Από αυτήν προέκυψε 

ότι περιέχουν 9-10 κατηγορίες BGCs (ανάλογα την απομόνωση), ολόιδια ή παρόμοια 

μεταξύ τους, τα οποία κατηγοριοποιήθηκαν με βάση την ομοιότητα που παρουσιάζουν 

με ήδη γνωστά BGCs από βάσεις δεδομένων (Εικόνες 4.5.4-4 και 4.5.4-5). Οι 

κατηγορίες με μέτρια ομοιότητα με ήδη γνωστά BGCs περιλαμβάνουν ένα 

αρυλπολυένιο, μια κατηγορία βακτηριακών χρωστικών, ουσιαστικά πολυακόρεστων 

καρβοξυλικών οξέων, που παράγονται από συγκεκριμένες βιοσυνθετικές συστάδες 
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γονιδίων σε βακτήρια, ιδιαίτερα σε Gram-αρνητικά και 1 ή 2 NI-σιδηροφόρα. Στις 

κατηγορίες με μικρή ομοιότητα όλα τα είδη Kushneria spp. περιλαμβάνουν την εκτοΐνη, 

η οποία είναι ένα φυσικό μόριο που παράγεται από μικροοργανισμούς για να επιβιώσουν 

σε ακραίες συνθήκες (αλατότητα, ξηρασία, θερμότητα) και λειτουργεί ως "κυτταρικό 

προστατευτικό" και ορισμένα από αυτά κι ένα ακόμη NI-σιδηροφόρο, διαφορετικό από 

το δεύτερο με μέτρια ή άγνωστη ομοιότητα (κάποια διαθέτουν μόνο ένα σιδηροφόρο). 

Τα BGCs που δεν βρέθηκε να έχουν ομοιότητα με άλλα ήδη γνωστά BGCs 

περιλαμβάνουν κατηγορίες όπως υσερλακτόνη ή ομοσερινική λακτόνη (απουσιάζει 

μόνο από τα SRL411 και Sum13), υδροκυάνιο (που δε βρέθηκε στα δικά μας 

γονιδιώματα αλλά μόνο στα X49 και YCWA18), ΝΙ-σιδηροφόρο, μη ριβοσωμική 

πεπτιδική συνθάση (NRPS), οξειδοαναγωγικός συμπαράγοντας, ριβοσωμικά 

συντιθέμενο και μετα-μεταφραστικά τροποποιημένο πεπτίδιο (RiPP-like) και τερπένια. 

 

 
Εικόνα 4.5.4-4. Απεικόνιση των βιοσυνθετικών γονιδιακών συστάδων (BGC) από τα 9 αλληλουχημένα 
γονιδιώματα Kushneria spp., μαζί με 5 πλήρη γονιδιώματα που υπήρχαν ήδη κατατεθειμένα στη NCBI. Με 
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διαφορετικό χρώμα φαίνεται κάθε  κατηγορία BGC, ενώ ομαδοποιούνται σε τρία διαφορετικά πλαίσια 
ανάλογα με την ομοιότητα που παρουσιάζει η συστάδα με ήδη γνωστές από βάσεις δεδομένων (Medium, 
Low, Undefined). 

 

 

Εικόνα 4.5.4-5. Απεικόνιση των διαφορετικών κατηγοριών BGCs ανά απομόνωση, ομαδοποιημένα 
ανάλογα με την ομοιότητα που παρουσιάζουν με άλλα ήδη γνωστά BGCs. 
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3 ΣΥΝΟΨΗ ΚΑΙ ΣΥΜΠΕΡΑΣΜΑΤΑ 
 

Με την παρούσα μελέτη αλληλουχήθηκαν καινούρια γονιδιώματα ειδών Kushneria spp. 

και ένα είδος Streptomyces sp. με υβριδικό τρόπο (μικρά και μεγάλα τμήματα), με 

αποτέλεσμα να επιτυγχάνεται η μέγιστη κάλυψη του γονιδιώματος σε μεγάλο βάθος. 

Με την υβριδική αυτή τεχνολογία, ανακαλύφθηκαν πιθανώς 6 καινούρια είδη του 

γένους Kushneria sp.: τα SRL386, SRL403, SRL411, SRL412, SRL426 και SRL426, 

καθώς η ομολογία τους με ήδη γνωστά είδη ήταν κάτω από 90%, σύμφωνα με την 

FastANI. Επιπλέον, από την παν-γενωμική ανάλυση απεικονίζονται οι διακριτές 

ομαδοποιήσεις τους σε σχέση με τα υπόλοιπα είδη Kushneria spp, που τα κατατάσσει 

σε νέους κλάδους. Η βακτηριακή απομόνωση Streptomyces sp. 

 

Επιπλέον, μελετήθηκαν in silico οι βιοσυνθετικές γονιδιακές συστάδες μέσω του 

εργαλείου antiSMASH και αποκαλύφθηκαν κατηγορίες γονιδιακών συστάδων χωρίς 

ομολογία με ήδη γνωστές, προσδίδοντας μεγάλη πληροφορία για τα βιοσυνθετικά 

μονοπάτια που τα νέα είδη ενδέχεται να συνθέτουν. Οι κατηγορίες αυτές 

περιλαμβάνουν αντιμικροβιακές ουσίες όπως η ομοσερινική λακτόνη, τερπένια και NI-

σιδηροφόρα. 

 

Τα γονιδιώματα (οι νουκλεοτιδικές αλληλουχίες μαζί με το χαρακτηρισμό τους) έχουν 

δημοσιευθεί στην Ευρωπαϊκή Βάση Δεδομένων ENA (European Nucleotide Archive) με 

αριθμό PROJECT: PRJEB105379. Επιπλέον, τα αποτελέσματα των γονιδιωματικών 

αναλύσεων, μαζί με αποτελέσματα άλλων παραδοτέων (Π4.5.3, 4.5.2 και 4.5.1) 

βρίσκονται σε προετοιμασία προς δημοσίευση σε έγκριτο επιστημονικό περιοδικό. 
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