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Περίληψη 

Η παρούσα Διπλωματική Εργασία πραγματοποιήθηκε στο πλαίσιο του μαθήματος 
«Βιοϊατρικής Τεχνολογίας» του Τομέα Κατασκευών και Αυτομάτου Ελέγχου της Σχολής 
Μηχανολόγων Μηχανικών και προτείνει μια μεθοδολογία για την εύρεση του συντελεστή  
συσχέτισης ανάμεσα σε σηματοδότριες και σε ενεργούσες πρωτεΐνες εντός και εκτός 
κυττάρου, μέσω της εξόρυξης δεδομένων και επεξεργασίας των από τις περιλήψεις των 
χιλιάδων δημοσιεύσεων του Endnote. Η μεθοδολογία αυτή μετουσιώθηκε στον 
προγραμματισμό της εφαρμογής «Signal to Response Correlator».  

Η δομή της είναι χωρισμένη στις ενότητες της Εισαγωγής, των Μεθόδων, των Αποτελεσμάτων, 
της Συζήτησης, των Μελλοντικών Βελτιώσεων και τέλος της Βιβλιογραφίας.  

Στην ενότητα των Μεθόδων αναλύονται οι βασικές αρχές της τεχνολογίας εξόρυξης 
δεδομένων, η διαδικασία εύρεσης συσχετίσεων στην βιοπληροφορική, η μεθοδολογία που 
ακολουθούμε μέχρι την εύρεση του συντελεστή συσχέτισης των πρωτεϊνών, η ροή δεδομένων, 
η ροή εργασιών, επεξήγηση των βάσεων δεδομένων και της εφαρμογής που κατασκεύασα, 
παράμετροι που χρησιμοποιεί το σύστημα και τέλος ανάλυση της γραφικής διεπιφάνειας 
Graphic User Interface της εφαρμογής.  

Στην ενότητα των Αποτελεσμάτων αναλύονται οι τιμές των παραμέτρων που 
χρησιμοποιούνται και δίνεται μια μελέτη περιπτώσης για ένα ζευγάρι πρωτεϊνών. 

Στην ενότητα της Συζητήσης  αναλύονται τα πλεονεκτήματα και μειονεκτήματα της εφαρμογής 
έναντι άλλων εφαρμογών Βιοϊατρικής τεχνολογίας. 

Στην ενότητα των Μελλοντικών Βελτιώσεων αναλύονται όλες οι μελλοντικές προσθήκες, 
αλλαγές και βελτιώσεις που θα μπορούν να γίνουν στην εφαρμογή.  

Τέλος παρουσιάζεται η Βιβλιογραφία που χρησιμοποιήθηκε για την συγγραφή της 
Διπλωματικής Εργασίας.  

Λέξεις κλειδιά: Εξόρυξη κειμένου, βιοπληροφορική, συντελεστής συσχέτισης πρωτεϊνών, 
σηματοδότριες πρωτεΐνες, ενεργούσες πρωτεΐνες 
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Αbstract 
This thesis titled “Design and development of the data mining-bioinformatics application 
“Signal To Response Correlator””, was written in association with the class "Biomedical 
Engineering" of the Systems Biology & Bioengineering Research Laboratory, Dept. of 
Mechanical Engineering, National Technical University of Athens. We propose a methodology 
for assigning the correlation coefficient among signaling proteins inside the cell and response 
proteins outside the cell, using data mining techniques while processing thousands of abstracts 
from Endnote. The methodology was implicated in the software «Signal to Response 
Correlator». 
 
The structure of the thesis is divided into the following sections: Introduction, Methods, 
Results, Discussion, Future Improvements and finally the References. 
 
The Methods section includes the basic principles of data mining technology, the process of 
finding correlations in bioinformatics, the methodology which was followed in order to assign 
the correlation coefficient, the data flow, workflow, explanation of the database of the 
software that I built, the parameters that the system is using and finally analyzes the Graphic 
User Interface. 
 
The Results section includes the parameters used and given a case study of a pair of proteins. 
 
The Discussion section includes the advantages and disadvantages of the application. 
 
The Future Improvements section includes all future additions, changes and improvements can 
be made on implementation. 
 
Finally the References used for writing the thesis are presented. 
 
Keywords: data mining, bioinformatics, correlation coefficient, signaling proteins, response 
proteins 
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Κεφάλαιο 1ο 
 

ΕΙΣΑΓΩΓΗ 
 
Η τεχνολογία εξόρυξης δεδομένων έχει χρησιμοποιηθεί ευρέως σε εργασίες βιοπληροφορικής 
και βιοϊατρικής τεχνολογίας. Η τεχνολογία εξόρυξη δεδομένων είναι η διαδικασία της εξόρυξης 
προτύπων από μεγάλα σύνολα δεδομένων με το συνδυασμό των μεθόδων από την στατιστική 
και τη διαχείριση βάσεων δεδομένων. Ο πρωταρχικός στόχος της βιοπληροφορικής είναι να 
αυξηθεί η κατανόηση των βιολογικών διαδικασιών. 
 
Το γενικότερο αντικείμενο του διεπιστημονικού κλάδου που μας αφορά είναι οι συσχέτισεις-
αλληλεπιδράσεις μεταξύ πρωτεϊνών.  
 
Η μια περίπτωση είναι η εκκίνηση της έρευνας να γίνει με βάση την ταυτοποίηση της 
συσχέτισης μεταξύ αγνώστων μεταξύ τους πρωτεϊνών. Εδώ αναφέρουμε την χρήση 
προγραμμάτων όπως τα Ingenuity, Pathway studio, Reactome, τα οποία χρησιμοποιούνται για 
την ανάπτυξη συνδέσεων-διαδρόμων (“pathways”) ανάμεσα σε σηματοδότριες και σε 
ενεργούσες πρωτεΐνες, για τις οποίες δεν γνωρίζουμε την σχέση τους. 
 
Σε αυτή την διπλωματική προτείνουμε μια (αντίστροφη ως προς την πρώτη περίπτωση) 
μεθοδολογία για την εύρεση του συντελεστή  συσχέτισης ανάμεσα σε σηματοδότριες (δίνουν 
το σήμα) πρωτεΐνες εντός κυττάρου και σε ενεργούσες (αυτές που ενεργοποιούνται) 
πρωτεΐνες εκτός κυττάρου, δηλαδή σε πρωτεΐνες που γνωρίζουμε ότι συσχετίζονται. Αυτή η 
μεθοδολογία έχει ως αρχικό στάδιο την εισαγωγή δεδομένων από τις περιλήψεις χιλιάδων 
δημοσιεύσεων του Endnote, συνώνυμα πρωτεϊνών, λέξεις συσχετίσεων, στάδιο επεξεργασίας 
την εξόρυξη δεδομένων και προτύπων από αυτά και στάδιο αποτελεσμάτων την παρουσίαση 
τους στον χρήστη,  για να γίνει η τελική επιλογή τους και η εξεύρεση-επιλογή του συντελεστή 
συσχέτισης.  
Στην συνέχεια αυτές οι συσχετίσεις πρωτεϊνών μαζί με τους συντελεστές μπορούν να 
συνθέσουν μια τοπολογία πρωτεϊνών όπου θα φαίνονται το πώς η μία επιρρεάζει την άλλη.  
 
Η μεθοδολογία αυτή μετουσιώθηκε στον προγραμματισμό της εφαρμογής «Signal to Response 
Correlator» http://www.jojo.gr/thesis, για την οποία θα γίνει εκτενής αναφορά.  

http://www.jojo.gr/thesis
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Κεφάλαιο 2ο 

 

ΜΕΘΟΔΟΙ 
 

2.1 Τεχνολογία εξόρυξης δεδομένων κειμένου 
 
 
2.1.1 Γενικά 
 
Η εξόρυξη δεδομένων, ένα σχετικά νέο διεπιστημονικό πεδίο στην επιστήμη των υπολογιστών, 
είναι η διαδικασία της εξόρυξης προτύπων (ονομάζονται και συσχετίσεις, συσχετισμοί, μοτίβα) 
από μεγάλα σύνολα δεδομένων με το συνδυασμό των μεθόδων από την Στατιστική και 
Τεχνητή Νοημοσύνη με τη διαχείριση βάσεων δεδομένων. Επιτρέπει στους χρήστες να 
αναλύουν δεδομένα από πολλές διαφορετικές διαστάσεις ή οπτικές γωνίες, να ταξινομούν, και 
να συνοψίσουν τις σχέσεις που εντοπίζουν. Τεχνικά, η εξόρυξη δεδομένων είναι η διαδικασία 
της εύρεσης προτύπων ανάμεσα σε δεκάδες τομείς με μεγάλες σχεσιακές βάσεις δεδομένων.1 
 
Η εξόρυξη κειμένου, μερικές φορές αναφέρεται ως εξόρυξη δεδομένων κειμένου, είναι η  
διαδικασία που απορρέουν υψηλής ποιότητας πληροφορίες από το κείμενο. Η εξόρυξη 
κειμένου συνήθως περιλαμβάνει τη διαδικασία της κατάλληλης δόμησης/επεξεργασίας 
διαμέσου φίλτρων του κειμένου εισόδου, την επακόλουθη εισαγωγή σε μια βάση δεδομένων,  
την επεξεργασία και απόρροια συσχετισμών πληροφοριών και τέλος την αξιολόγηση και 
ερμηνεία των συσχετισμών δεδομένων εξόδου. «Υψηλής ποιότητας» στην εξόρυξη κειμένου 
αναφέρεται συνήθως σε κάποιο συνδυασμό συνάφειας, καινοτομίας και ενδιαφέροντος. 
Τυπικές εφαρμογές εξόρυξης κειμένου μπορούμε να βρούμε στην Λογοτεχνία, σε διαδικασίες 
Μαρκετινγκ, στην Βιοπληροφορική κα.2 
 
Με τις πρόσφατες τεχνικές προόδους στην επεξεργαστική ισχύ και χωρητικότητα 
αποθήκευσης, η εξόρυξη δεδομένων έχει θεωρηθεί ως ένα όλο και πιο σημαντικό εργαλείο 
από τις σύγχρονες επιχειρήσεις να μετατρέψουν τις άνευ προηγουμένου ποσοτήτες ψηφιακών 
δεδομένων σε επιχειρηματική ευφυΐα.  
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2.1.2 Εννοιες 
 
Θα πρέπει εδώ να αποσαφηνίσουμε κάποιες έννοιες.  
 
Δεδομένα: είναι οποιαδήποτε στοιχεία, αριθμοί ή κείμενο που μπορεί να υποστούν 
επεξεργασία από έναν υπολογιστή. Σήμερα, οργανισμοί συσσωρεύουν τεράστιες και 
αυξανόμενες ποσότητες δεδομένων σε διαφορετικές μορφές και διαφορετικές βάσεις 
δεδομένων. Αυτό περιλαμβάνει δεδομένα και μετα-δεδομένα (στοιχεία σχετικά με τα 
δεδομένα η ίδια, όπως λογικό σχεδιασμό βάσεων δεδομένων ή ορισμούς λεξικό δεδομένων) 
 
Πρότυπο: Μια έκφραση σε μια γλώσσα που χαρακτηρίζει ένα υποσύνολο των δεδομένων (π.χ. 
ένας κανόνας). 
 
Εγκυρότητα: Το πρότυπο να είναι συνεπές σε νέα δεδομένα. 
 
Πληροφορίες: είναι συσχετίσεις μεταξύ όλων αυτών των δεδομένων.  
 
Γνώση: είναι οι πληροφορίες που μπορούν να μετατραπούν σε γνώση σχετικά με 
παλαιότερους συσχετισμούς αλλά και με μελλοντικά πρότυπα.  
 
Αποθήκευση δεδομένων: ορίζεται ως μια διαδικασία της κεντρικής διαχείρισης των δεδομένων 
και της ανάκτηση τους. Αποθήκευση δεδομένων αποτελεί ένα ιδανικό όραμα διατήρησης μιας 
κεντρικής αποθήκης όλων των δεδομένων. Κεντροποιημένη συγκέντρωση των δεδομένων 
είναι απαραίτητη για να μεγιστοποιηθεί η πρόσβαση των χρηστών και η ανάλυση των 
δεδομένων.  
 
Φίλτρα: κομμάτια κώδικα ή οντότητες προγραμματισμού που εντοπίζουν και απομακρύνουν 
σε ένα σύνολο δεδομένων άχρηστες πληροφορίες 
 
 
 
 
2.1.3 Διαδικασία εξόρυξης δεδομένων 
 
Η διαδικασία της εξόρυξης δεδομένων κειμένου περιλαμβάνει την προεπεξεργασία, την 
εξόρυξη και τα αποτελέσματα.3 
 
Προ-επεξεργασία: Πριν εφαρμοστούν οι αλγορίθμοι εξόρυξης δεδομένων πρέπει να γίνει η 
συλλογή των δεδομένων. Δεδομένου ότι η εξόρυξη δεδομένων μπορεί να αποκαλύψει μόνο τα 
πρότυπα που υπάρχουν ήδη στα δεδομένα, το σύνολο δεδομένων που θα χρησιμοποιήσουμε 
πρέπει να είναι αρκετά μεγάλο ώστε να περιέχει αυτά τα πρότυπα και να μπορούν να 
εξάγονται σε ένα αποδεκτό χρονικό πλαίσιο. Τα δεδομένα στη συνέχεια φιλτράρονται,  
απομακρύνονται οι «θόρυβοι», δηλαδή άχρηστες πληροφορίες και δομούνται κατάλληλα για 
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την εισαγωγή τους στην βάση δεδομέων.  Η προ-επεξεργασία είναι απαραίτητη για την 
ανάλυση των πολυδιάστατων σύνολων δεδομένων πριν από την εξόρυξη δεδομένων. 
 
Στην διαδικασία εξόρυξης δεδομένων κειμένου, παρέχεται πρόσβασης στα δεδομένα από τους 
αναλυτές και το λογισμικό αναλύει τους συσχετισμούς και τα πρότυπα στα αποθηκευμένα 
δεδομένα, που βασίζονται στα ανοικτού τύπου ερωτήματα των χρηστών.  
 
Η εξόρυξη δεδομένων περιλαμβάνει συνήθως την εφαρμογή των παρακάτω αλγορίθμων για 
παραγωγή συσχετίσεων: 4 5 
 

Προβλεπτικού τύπου, που άνει πρόβλεψη συμπεριφοράς κάποιων μεταβλητών που 
παρουσιάζουν ενδιαφέρον. Εδώ υπάρχουν οι περιπτώσεις: 
 

• Κατηγοριοποίηση (Classification). Βασίζεται στην εξέταση των χαρακτηριστικών 
ενός νέου αντικειμένου το οποίο με βάση τα χαρακτηριστικά αυτά αντιστοιχίζεται 
σε ένα προκαθορισμένο σύνολο κλάσεων. Τα προς κατηγοριοποίηση αντικείμενα 
αναπαριστάνονται γενικά από τις εγγραφές της βάσης δεδομένων. Η διαδικασία 
της κατηγοριοποίησης αποτελείται από την ανάθεση κάθε εγγραφής σε κάποιες 
από τις προκαθορισμένες κατηγορίες. 
 

• Παλινδρόμηση ή Παρεμβολή (Regression). Αξιολογεί τις σχέσεις μιας μεταβλητής, 
εξαρτημένη μεταβλητή, με μία ή περισσότερες άλλες μεταβλητές, που ονομάζονται 
ανεξάρτητες μεταβλητές. Κάθε ανεξάρτητη μεταβλητή ιστορικά έχει σχέση με την 
εξαρτημένη μεταβλητή, η μελλοντική αξία της οποίας μπορεί να εκτιμηθεί. 
 

• Ανάλυση χρονοσειρών (Time series analysis).  Ακολουθία αριθμών κάθε ένας από 
τους οποίους έχει ένα timestamp (ετικέτα χρόνου). Χαρακτηριστικά υποθέτουμε ότι 
οι διαδοχικοί αριθμοί χωρίζονται από ένα σταθερό χρονικό διάστημα, και η 
πραγματική ετικέτα χρόνου παραλείπεται.   

 
• Πρόβλεψη (Prediction). Προβλέπει την κατηγορία, κατηγοριοποιεί δεδομένα 

(κατασκευάζοντας ένα μοντέλο) βασισμένο σε training set και τις τιμές  του 
χαρακτηριστικού κατηγορίας και το χρησιμοποιεί για κατηγοριοποίηση νέων 
δεδομένων 

 
Περιγραφικού τύπου, που βρίσκει συσχετίσεις που υπάρχουν στα δεδομένα. Εδώ 
υπάρχουν οι περιπτώσεις: 
 

• Συσταδοποίηση (Clustering). Η συσταδοποίηση δεδομένων (data clustering) είναι η 
εργασία του καταμερισμού ενός ετερογενούς πληθυσμού σε ένα σύνολο συστάδων 
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(clusters). Τα αντικείμενα σε μια ομάδα θα είναι παρόμοια το ένα με ένα άλλο και 
διαφορετικό από τα αντικείμενα σε άλλες ομάδες. Επίσης γνωστό ως επιβλεπόμενη 
ταξινόμηση. Στην συσταδοποίηση δεν υπάρχουν προκαθορισμένες κατηγορίες. Οι 
εγγραφές ομαδοποιούνται σε σύνολα με βάση την ομοιότητα που παρουσιάζουν 
μεταξύ τους. Επαφίεται σε εμάς να καθορίσουμε την σημασία που θα έχει κάθε μία 
από τις ομάδες που προκύπτουν. 
 

• Σύνοψη (Summarization) ή Γενίκευση (Generalization) 
 

• Εύρεση Κανόνων Συσχέτισης (Association Rules). Οι κανόνες συσχέτισης 
ανακαλύπτουν κρυμμένες «συσχετίσεις» μεταξύ των γνωρισμάτων ενός συνόλου 
των δεδομένων. Αυτοί οι συσχετισμοί παρουσιάζονται στην ακόλουθη μορφή: Α→ 
Β όπου το Α και το Β αναφέρονται στα σύνολα γνωρισμάτων που υπάρχουν στα 
υπό ανάλυση δεδομένα. 

 
• Ανακάλυψη Συσχετίσεων σε Ακολουθίες (Pattern Discovery in Sequences) 

 
Αποτελέσματα: είναι το τελικό στάδιο της ανακάλυψης γνώσης από τα δεδομένα για την 
επαλήθευση των συσχετίσεων που παράγονται από τους αλγορίθμους εξόρυξης δεδομένων. 
Αναφέρουμε ότι δεν είναι όλοι οι συσχετισμοί που βρέθηκαν από τους αλγορίθμους εξόρυξης 
δεδομένων απαραίτητα έγκυροι. Είναι κοινό για τους αλγόριθμους εξόρυξης δεδομένων να 
βρουν συσχετισμούς στο σύνολο δεδομένων εκμάθησης που δεν είναι παρόντα στο γενικό 
σύνολο δεδομένων. Για να ξεπεραστεί αυτό, η αξιολόγηση των αλγορίθμων χρησιμοποιεί για 
δοκιμή ένα σύνολο δεδομένων κατά την οποία ο αλγόριθμος εξόρυξης δεδομένων δεν είναι 
εκπαιδευμένος. Οι συσχετισμοί που έχουν βρεθεί εφαρμόζονται σε αυτό το σύνολο 
δεδομένων και τα αποτελέσματα συγκρίνονται με το επιθυμητό αποτέλεσμα.  
Εάν οι συσχετίσεις που θα βρεθούν δεν πληρούν τις επιθυμητές προδιαγραφές, τότε θα 
πρέπει να αξιολογήθει εκ νέου το στάδιο προ-επεξεργασίας και εξόρυξης δεδομένων. Στην 
άλλη περίπτωση οι συσχετίσεις μετατρέπονται σε γνώση και παρουσιάζονται σε μια χρήσιμη 
μορφή, όπως ένα γράφημα,  έναν πίνακα ή μια αναφορά. 
 
Διαφορετικοί τρόποι ανάλυσης είναι διαθέσιμοι:  

• Τεχνητά νευρωνικά δίκτυα: Μη-γραμμικά προβλεπτικά μοντέλα που μαθαίνουν μέσω 
της κατάρτισης και μοιάζουν στη δομή με βιολογικά νευρωνικά δίκτυα.  

• Γενετικοί αλγόριθμοι: τεχνικές βελτιστοποίησης που χρησιμοποιούν διαδικασίες όπως 
ο γενετικός συνδυασμός, μετάλλαξη και η φυσική επιλογή σε ένα σχέδιο που βασίζεται 
στις έννοιες της φυσικής εξέλιξης.   
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• Δέντρα απόφασεων: Δομές σχήματος δέντρου που αντιπροσωπεύουν το σετ των 
αποφάσεων. Οι αποφάσεις αυτές παράγουν κανόνες για την ταξινόμηση ενός συνόλου 
δεδομένων.  

• Μέθοδος κοντινότερου: Μια τεχνική που ταξινομεί κάθε εγγραφή σε ένα σύνολο 
δεδομένων με βάση ένα συνδυασμό των ομάδων της εγγραφής k που μοιάζουν 
περισσότερο σε ένα ιστορικό σύνολο δεδομένων.  

• Επαγωγικός κανόνας: Η εξαγωγή χρήσιμων ΑΝ-ΤΟΤΕ κανόνων από δεδομένα που 
βασίζονται σε στατιστική.  

• Οπτικοποίηση δεδομένων: Η οπτική ερμηνεία των πολύπλοκων σχέσεων σε 
πολυδιάστατα δεδομένα. Γραφικά εργαλεία που χρησιμοποιούνται για να απεικονίζουν 
τις σχέσεις των δεδομένων.  

 
 
Σχηματικά μπορούμε να παρουσιάσουμε το παρακάτω αναλυτικό διάγραμμα για την 
διαδικασία λειτουργίας της εξόρυξης κειμένου. 
 

 
 
 
Υπάρχουν αρκετοί γνωστοί αλγόριθμοι εξόρυξης δεδομένων. Οι πιο κοινοί είναι οι C4.5, The k-
Means algorithm, Support Vector Machines, The Apriori algorithm, Expectation-Maximization, 
PageRank, AdaBoost,  k-Nearest Neighbor Classification, Naive Bayes, CART (Classification and 
Regression Trees)6 
 
 
 
 
2.1.4 Απαιτήσεις υλικού 
 
Οι απαιτήσεις για την εξόρυξη δεδομένων είναι ο χειρισμός διαφορετικών τύπων δεδομένων, 
η απόδοση και εξελιξιμότητα των αλγορίθμων εξόρυξης δεδομένων, η χρησιμότητα, 
εγκυρότητα και εκφραστικότητα των αποτελεσμάτων εξόρυξης δεδομένων από διαφορετικές 
πηγές δεδομένων. 
 
Σχετικά με την τεχνολογική υποδομή υλικού που απαιτούν οι  εφαρμογές εξόρυξης 
δεδομένων, έχουμε διαθέσιμα συστήματα μέγεθους mainframe, client / server και 
πλατφόρμες PC. Οι τιμές κυμαίνονται από χιλιάδες ευρώ για τις μικρότερες εφαρμογές μέχρι 
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και 1 εκατ. ευρώ ανά terabyte για τις μεγαλύτερες. Υπάρχουν δύο κρίσιμα τεχνολογικά 
κατευθυντήρια κριτήρια:  
 

• Το μέγεθος της βάσης δεδομένων: ο αριθμός των δεδομένων που υποβάλλονται σε 
επεξεργασία και διατήρηση, τόσο πιο ισχυρό το σύστημα που απαιτείται.  

• Η πολυπλοκότητα των ερωτημάτων:  όσο πιο πολύπλοκα τα ερωτήματα στην βάση και 
όσο μεγαλύτερος ο αριθμός των ερωτήσεων που υποβάλλονται σε επεξεργασία, τόσο 
πιο ισχυρό το σύστημα που απαιτείται.  
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2.2 Βιοπληροφορική  
 
 
 
2.2.1 Γενικά 
 
Βιοπληροφορική είναι η εφαρμογή της επιστήμης των υπολογιστών και της τεχνολογίας των 
πληροφοριών στον τομέα της βιολογίας. Ο πρωταρχικός στόχος της βιοπληροφορικής είναι να 
αυξηθεί η κατανόηση των βιολογικών διαδικασιών. Αυτό που ξεχωρίζει από άλλες 
προσεγγίσεις, είναι εστίασή της στην ανάπτυξη και εφαρμογή υπολογιστικών τεχνικών (π.χ., 
αναγνώριση προτύπων, εξόρυξη δεδομένων, αλγόριθμοι μηχανικής μάθησης, και 
οπτικοποίηση) για την επίτευξη αυτού του στόχου. Σημαντικές ερευνητικές προσπάθειες στον 
τομέα περιλαμβάνουν εύρεση γονιδίων, συναρμολόγηση γονιδιώματος, τον σχεδιασμό των 
φαρμάκων, την ανακάλυψη φαρμάκων, πρόβλεψη δομής πρωτεϊνών, η πρόβλεψη της 
γονιδιακής έκφρασης και των αλληλεπιδράσεων μεταξύ πρωτεϊνών.7  
 
Η βιοπληροφορική περιλαμβάνει την δημιουργία και την εξέλιξη των βάσεων δεδομένων, 
αλγόριθμων, υπολογιστικές και στατιστικές τεχνικές και θεωρία για την επίλυση τυπικών και 
πρακτικών προβλημάτων που προκύπτουν από τη διαχείριση και την ανάλυση των βιολογικών 
δεδομένων. Κατά τις τελευταίες δεκαετίες ραγδαίες εξελίξεις σε γονιδιακές και άλλες μοριακές 
τεχνολογικές έρευνες και της ανάπτυξης στον τομέα των τεχνολογιών πληροφοριών,  έχουν 
δημιουργήσει ένα τεράστιο ποσό των πληροφοριών που σχετίζονται με τη μοριακή βιολογία.  
 
Κοινές δραστηριότητες στη Βιοπληροφορική περιλαμβάνουν τη χαρτογράφηση και την 
ανάλυση του DNA και τις ακολουθίες πρωτεΐνων, σύγκριση ακολουθιών και προβολή 3-D 
μοντέλων των πρωτεϊνικών δομών. 
 
Η ανάλυση των δημοσιεύσεων είναι ένας από τους τομείς της βιοπληροφορικής. Η αύξηση του 
αριθμού των δημοσιεύσεων καθιστά σχεδόν αδύνατο σε κάποιον να διαβάσει κάθε έγγραφο. 
Η ανάλυση των δημοσιεύσεων έχει ως στόχο χρησιμοποιώντας εξόρυξη δεδομένων κειμένου, 
υπολογιστική γλωσσολογία και τη στατιστική να εξορύσει πληροφορίες από τα κείμενα. Μία 
από τις μεγάλες χρήσεις είναι η εύρεση αλληλεπίδρασης μεταξύ πρωτεϊνών.  
Υπάρχει ένα αυξανόμενο ενδιαφέρον για την εξόρυξη κειμένου στην βιολογική λογοτεχνία, 
λόγω του αυξανόμενου αριθμού των ηλεκτρονικά διαθέσιμων δημοσιεύσεων που 
αποθηκεύονται σε βάσεις δεδομένων όπως το PubMed.8 
 
 
 
 
2.2.2 Online εργαλεία 
 
Μερικά από τα online εργαλεία που υπάρχουν είναι: 
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• KLEIO: ένα σύστημα ανάκτησης πληροφοριών βιοϊατρικής 
 

• FACTA+: μια μηχανή αναζήτησης της Medline για την εύρεση συσχετίσεων μεταξύ 
βιοϊατρικών εννοιών. Η FACTA + Visualizer βοηθά στην κατανόηση των αποτελεσμάτων 
αναζήτησης FACTA+ μέσω της γραφικής απεικόνισης των αποτελεσμάτων. 
 

• TerΜine: ένα σύστημα διαχείρισης όρων και αναγνώρισής τους σε κείμενα βιοϊατρικής. 
 

• AcroMine: Ένα αρκτικόλεξο λεξικό το οποίο μπορεί να χρησιμοποιηθεί για να βρούμε 
διαφορετικά ακρωνύμια από το Medline 
 

• Chilibot: Ένα εργαλείο για την εύρεση σχέσεων μεταξύ των γονιδίων και των 
γονιδιακών προϊόντων.  
 

• EBIMed: είναι μια διαδικτυακή εφαρμογή που συνδυάζει ανάκτηση πληροφορίας και 
εξόρυξη κειμένων από το Medline 
 

• GOAnnotator: ένα online εργαλείο που χρησιμοποιεί τη σημασιολογική ομοιότητα για 
την επαλήθευση των πρωτεΐνων χρησιμοποιώντας GO όρους από τη βιβλιογραφία. 
 

• GoPubMed: ανακτά περιλήψεις δημοσιεύσεων από το PubMed, μετά ανιχνεύει όρους 
οντολογίας και επιτρέπει στο χρήστη να περιηγηθεί στα αποτελέσματα αναζήτησης. 
Εμφανίζει μόνο τα έγγραφα που παραπέμπουν σε επιλεγμένους όρους ή συνώνυμα.  
 

• IHOP: «Ένα δίκτυο γονιδίων και πρωτεϊνών που εκτείνεται μέσα από την επιστημονική 
βιβλιογραφία για φαινότυπους και λειτουργία των γονιδίων. Το IHOP παρέχει αυτό το 
δίκτυο ως ένα φυσικό τρόπο πρόσβασης σε εκατομμύρια περιλήψεις του PubMed. Με 
τη χρήση των γονιδίων και των πρωτεϊνών ως υπερ-συνδέσεις μεταξύ των προτάσεων 
και περιλήψεων, οι πληροφορίες στο PubMed μπορεί να μετατραπούν σε ένα 
διαδραστικό πόρο, φέρνοντας όλα τα πλεονεκτήματα του διαδικτύου στην 
επιστημονική έρευνα βιβλιογραφίας.» 
 

• NextBio-Life:  μηχανή αναζήτησης, με λειτουργικότητα εξόρυξης κειμένου που 
χρησιμοποιεί περιλήψεις του PubMed.  
 

• PubAnatomy: μια αλληλεπιδραστική οπτική μηχανή αναζήτησης που προσφέρει νέους 
τρόπους για να διερευνήσει τις σχέσεις μεταξύ δημοσιεύσεων στο Medline, τα 
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αποτελέσματα εξόρυξης κειμένου, την έκφραση των γονιδίων και άλλες βασικές 
πληροφορίες. 
 

• PubGene: συνύπαρξη δικτύων απεικόνισης των γονιδίων και πρωτεϊνών.  
 

 
Παραθέτω ένα διάγραμμα για το πώς συνδέονται οι πιο γνωστές εφαρμογές 
βιοπληροφορικής.  
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2.3 H μεθοδολογία μας 
 
 
Θα αναλύσουμε την δομή με την πλήρη ανάλυση της μεθοδολογίας που ακολουθούμε για την 
εύρεση του συντελεστή συσχέτισης ανάμεσα σε σηματοδότριες (δίνουν το σήμα) πρωτεΐνες 
εντός κυττάρου και σε ενεργούσες (αυτές που ενεργοποιούνται) πρωτεΐνες εκτός κυττάρου, 
που δηλαδή γνωρίζουμε ότι έχουν κάποια συσχέτιση. 
 
 
2.3.1 Γενική αρχή της μεθοδολογίας μας. 
  
H γενική αρχή είναι ότι τα άρθρα της βιολογίας που αφορούν μια ομάδα πρωτεϊνών, θα τις 
περιέχουν περιέχουν ως σημαντική αναφορά στην περίληψή τους.9 Πρωτεΐνες που έχουν 
σημαντική σχέση μεταξύ τους θα βρίσκονται στην ίδια πρόταση των περιλήψεων των άρθρων.  
 
Άρα εμείς αναζητούμε με το Εndnote άρθρα τα οποία θα έχουν αναφορά στο ζευγάρι 
πρωτεϊνών που μας ενδιαφέρει να ορίσουμε τον συντελεστή συσχέτισής των. Από την πλευρά 
της εξόρυξης δεδομένων, αναπτύσουμε μια εφαρμογή που διασπάει την περίληψη κάθε 
άρθρου σε προτάσεις και αναζητεί σε κάθε πρόταση τις λέξεις-κλειδιά δηλαδή της πρωτεΐνες. 
Τώρα αν αυτές οι πρωτεϊνες βρίσκονται σε μια σχετική εγγύτητα και υπάρχουν στην γειτνίασή 
τους λέξεις που υποδηλώνουν συσχέτιση τους, τότε μπορούμε να θεωρήσουμε ότι αυτή την 
πρόταση υποδηλώνει συσχέτιση για τις λέξεις-κλειδιά (πρωτεΐνες). 10 
 
Για παράδειγμα μετά από την εφαρμογή του παραπάνω τμήματος της μεθοδολογίας, 
βρίσκουμε την εξής πρόταση: “Protein A induces Protein B”. Σε αυτή την πρόταση οι λέξεις 
κλειδιά απέχουν 2 λέξεις (σχετική εγγύτητα) και παρεμβάλεται ανάμεσά τους μια λέξη 
συσχέτισης. Αυτή η πρόταση υποδηλώνει θετική συσχέτιση μεταξύ των Α και Β.   
 
Το σύνολο των επεξεργασμένων προτάσεων τις παρουσιάζει στον χρήστη για να αποφανθεί 
της πληρότητας και της ορθότητάς τους. Ελέγχει δηλαδή αν είναι θετική, αρνητική ή καμία 
συσχέτιση μεταξύ των λέξεων-κλειδιών. Μετά από το πέρας του ελέγχου του συνόλου των 
προτάσεων, ο χρήστης βλέπει μια συνοπτική αναφορά με αυτές και αποφένεται για τον 
συντελεστή συσχέτισης (συντελεστής βαρύτητας) των δυο λέξεων κλειδιών.   
 
Σημείωση: μετά από ενδελεχή αναζήτηση βρήκαμε ότι οι λέξεις που υποδηλώνουν συσχέτιση 
είναι οι : activate, affect, associate, bind, block, cause, characterize, compare, contain, 
decrease, detect, develop, effect, expose, express, find, include, increase, incubate, induce, 
inhibit, involve, measure, mediate, obtain, occur, play, prevent, produce, reduce, regulate, 
result, reveal, secrete, show, specific, stimulate, treat. Επίσης συνήθως η Protein A και η Protein 
Β δεν απέχουν περισσότερο από 4 λέξεις. 
 
 
Ένα σχηματικό διάγραμμα της μεθοδολογίας μας είναι το παρακάτω.  
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Στις παρακάτω ενότητες θα αναλύσουμε σε βάθος της παραπάνω γενική αρχή της 
μεθοδολογίας μας και θα δώσουμε έμφαση στις παραμέτρους και στους περιορισμούς της.  
 
 
 
2.3.2 Διαγράμματα ροής 
 
Θα ξεκινήσουμε με το διάγραμμα ροής και θα παράθεσουμε το λεξικό και την σημασία των 
διαφόρων σχημάτων που θα χρησιμοποιήσουμε.11 
 
  
 
 
 

Εργασία Έλεγχος / 
απόφαση

δεδομένα
Πληκτρολόγηση

Αρχή / τέλος

Αποθηκευμένα 
δεδομένα

Χειρονα
κτική 

εργασία

Εμφάνιση στην 
οθόνη

Επεξεργασία 
συστήματος
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2.3.2.1 Γενικό διάγραμμα ροής 
 
Ξεκινούμε με το γενικό διάγραμμα ροής της μεθοδολογίας μας.  
 

Εισαγωγή 
δεδομένων 
στις βάσεις

Ελεγχος επάρκειας 
δεδομένων στις 

βάσεις

Συντελεστής 
συσχέτισης

Αρχή

αναφορές

όχι

ναι

αναζήτηση

Φιλτράρισμα 
αποτελεσμάτων

Eλεγχος εαν είναι 
αξιόπιστα τα 

αποτελέσματα

Ελεγχος εαν 
χρειάζονται νέα 

δεδομένα

όχι

ναι

όχι

ναι

τέλος
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Με την εκκίνηση της μεθοδολογίας μας ο χρήστης θα καλεστεί να κρίνει εάν 
τα δεδομένα στις βάσεις είναι επαρκή. Εάν δεν είναι τότε γίνεται η 
εισαγωγή επιπρόσθετων δεδομένων. Οι παράμετροι ελέγχου των βάσεων, 
μετά από κάποια χρήση της εφαρμογής είναι τα προηγούμενα 
αποτελέσματα και η ποιότητά των, για ένα ζευγάρι πρωτεϊνών. Για κάθε νέο 
ζευγάρι πρωτεϊνών ή στην αρχή χρήσης της εφαρμογής πρέπει να 

πληθαίνονται τα δεδομένα στις βάσεις  
 
 
 

Εαν τα δεδομένα στις βάσεις είναι επαρκή, τότε μπορούμε να προχωρήσουμε 
στην αναζήτηση. Η αναζήτηση γίνεται με διαφόρους τρόπους και εμπεριέχει 
παραμέτρους στην μεθοδολογία της. Θα γίνει εκτενή ανάλυση της αναζήτησης 
παρακάτω. 

 
 
 

Τα αποτελέσματα επεξεργάζονται από το σύστημα μέσω των φίλτρων και 
εμφανίζονται στην οθόνη του χρήστη. Ο χρήστης μετά θα αποφανθεί για την 
εγκυρότητα και πληρότητα των αποτελεσμάτων. Ελέγχει δηλαδή αν είναι θετική, 
αρνητική ή καμία συσχέτιση μεταξύ των λέξεων-κλειδιών. Εάν είναι ανεπαρκή θα 

πρεπεί ή/και να προσθέσει νέα σχετικά δεδομένα στο σύστημα είτε να αλλάξει τις 
παραμέτρους αναζήτησης.  
 
 
 

Από την στιγμή που ο χρήστης αποφαίνεται για την πληρότητα, εγκυρότητα και 
αξιοπιστία των αποτελεσμάτων, αποδίδει τον συντελεστή συσχέτισης του 
ζεύγους πρωτεϊνών της αναζήτησης.  
 

 
 

 
Τελικά οδηγούμαστε στο τομέα των αναφορών όπου μπορούμε να συγκρίνουμε 
διαφορετικούς συντελεστές συσχέτισης διαφορετικών ή ιδίων ζευγών 
πρωτεϊνών.   

 
 
 
 
 
 
 
 

αναζήτηση

Φιλτράρισμα 
αποτελεσμάτων

Ελεγχος επάρκειας 
δεδομένων στις 

βάσεις

Συντελεστής 
συσχέτισης

αναφορές
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2.3.2.2 Διάγραμμα ροής εισαγωγής στοιχείων στις βάσεις δεδομένων 
 
 

 

Αρχή

τέλος

ναι

Εισαγωγή 
περιλήψεων

ναι

Εισαγωγή 
πρωτεϊνών

ναι

Εισαγωγή 
λέξεων 

συσχετίσης

όχι όχι όχι

Aπόφαση αν θα 
εισαχθουν δεδομένα 
νέες πρωτεΐνες και 

συνώνυμά τους

Aπόφαση αν θα 
εισαχθουν δεδομένα 

νέα λέξεις 
συσχετίσεων

Aπόφαση αν θα 
εισαχθουν δεδομένα 
περιλήψεων από το 

endnote

 
 
 
Το παραπάνω διάγραμμα αφορά την εισαγωγή νέων δεδομένων στις βάσεις από τον χρήστη.  
Η σχέση του με το συνολικό διάγραμμα φαίνεται παραπάνω. 
 
Η εισαγωγή δεδομένων αφορά 3 διαφορετικά είδη δεδομένων στις βάσεις: περιλήψεις από το 
endnote, πρωτεΐνες και συνώνυμά τους και λέξεις συσχετίσεων.  
 
Αυτές οι τρεις διαδικασίες είναι ανεξάρτητες η μία από την άλλη και μπορούν να γίνουν σε 
οποιοδήποτε χρόνο. Ξεχωριστή περίπτωση αποτελεί η έναρξη νέου ζεύγους πρωτεϊνών όπου 
θα πρέπει να προστεθούν περιλήψεις αλλά και συνώνυμα για το νέο ζευγάρι λέξεων-κλειδιών.  
 
 
 
 
 
 
 

Εισαγωγή 
δεδομένων 
στις βάσεις
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Διάγραμμα ροής βάσης δεδομένων του περιλήψεων (Endnote database).  
 

ονοματοδοσία 
νέας βάσης

Αρχή

Εμφάνιση 
ειδοποίησης του 

αριθμού των 
περιλήψεων που 

εισήχθησαν και σε 
ποιά βάση 

Aπόφαση αν θα 
εισαχθούν τα δεδομένα 

σε προϋπάρχουσα 
βάση

τέλος

Aναζήτηση στο 
endnote & 

εξαγωγή των 
περιλήψεων σε 

xml 

Φιλτράρισμα 
των 

δεδομένων

όχι

ναι

Επιλογή της 
βάσης

Εγκυρότητα 
των 

δεδομένων

Φιλτράρισμα 
του ονόματος

Εισαγωγή 
citations 
number

Εισαγωγή 
των 

περιλήψεων 
στην βάση

Εισαγωγή του 
xml στο 
σύστημα

 

Εισαγωγή 
περιλήψεων
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Το διάγραμμα ξεκινάει με την χειρονακτική εργασία της αναζήτησης 
περιλήψεων στο endnote. Αναζητούμε άρθρα τα οποία θα έχουν στην 
περίληψή τους και τις δύο λέξεις-κλειδιά πρωτεΐνες. Άρα με αυτό τον 
τρόπο υποδηλώνεται ότι οι δύο πρωτεΐνες θα έχουν κάποια συσχέτιση, 
όπως αναφέραμε στην εισαγωγή και στην βασική δομή της 

μεθοδολογίας μας. Αποσκοπούμε να εξαγάγουμε ένα μεγάλο αριθμό περιλήψεων (>500). Το 
σύνολο των περιλήψεων εξαγάγονται σε μορφή xml.  
 
 

Μετά θα επιλέξουμε αν θα εισάγουμε τις περιλήψεις του xml σε μια 
προϋπάρχουσα βάση ή σε μια καινούργια. Στην δεύτερη περίπτωση θα 
πρέπει να πληκτρολογήσουμε το όνομα της βάσης και αυτό να 
φιλτραριστεί κατάλληλα, ώστε να μην υπάρχουν μη αποδεκτοί 
χαρακτήρες και να είναι μοναδική η ονομασία της βάσης.  
 
 

 
Το όνομα της βάσης φιλτράρεται ώστε να απομακρύνονται οι μη αποδεκτοί 
χαρακτήρες και να ελέγχεται η μοναδικότητα του ονόματος. 
 

 
 
 

Αφού έχουμε επιλέξει την βάση, μπορούμε να εισαγάγουμε το αρχείο xml 
με τις περιλήψεις. Το σύστημα θα δημιουργήσει στο σύστημα αρχείων 
(filesystem) έναν φάκελο όπου θα εισαχθεί το xml. Η ονομασία του 
φακέλου αποτελείται από το username του χρήστη και την ημερομηνία 
που γίνεται η εισαγωγή.  

 
 
 
 

Tα δεδομένα από το αρχείο xml επεξεργάζονται μέσω φίλτρων ώστε να 
απομακρύνονται οι μη αποδεκτοί χαρακτήρες, σχόλια και άλλες άχρηστες 
πληροφορίες από το xml.  

 
 
 

 
H κάθε περίληψη με τα πλήρη στοιχεία και ιδιότητες της, ελέγχονται ως 
προς την πληρότητά και την μοναδικότητά της. Περιλήψεις άρθρων με 
ελλιπή στοιχεία δεν θα μπορέσουν να εισαχθούν στην βάση.  

 
 

Aναζήτηση στο 
endnote & 

εξαγωγή των 
περιλήψεων σε 

xml 

Aπόφαση αν θα 
εισαχθούν τα δεδομένα 

σε προϋπάρχουσα 
βάση

Εισαγωγή του 
xml στο 
σύστημα

Φιλτράρισμα 
των 

δεδομένων

Εγκυρότητα 
των 

δεδομένων

Φιλτράρισμα 
του ονόματος
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Για κάθε περίληψη, καλείται ένα web crawl που αναζητεί στο Google 
Scholar τον αριθμό των citations, δηλαδή των αριθμό που το κάθε άρθρο 
έχει αναφερθεί ως βιβλιογραφία. Αυτό μας δείχνει την εγκυρότητα του 
κάθε άρθρου.  

 
 
Μετά εισάγονται στην βάση δεδεμένων των περιλήψεων, οι περιλήψεις 
των άρθρων, με όλα τους τα προαναφερόμενα δεδομένα, για μελλοντικές 
αναζητήσεις.  
 

 
 
Παρουσιάζεται στον χρήστη, η επιτυχία ή αποτυχία της διαδικασίας και ο 
αριθμών των περιλήψεων που έχουν εισαγθεί στην βάση δεδομένων. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Εισαγωγή 
citations 
number

Εισαγωγή 
των 

περιλήψεων 
στην βάση

Εμφάνιση 
ειδοποίησης του 

αριθμού των 
περιλήψεων που 

εισήχθησαν και σε 
ποιά βάση 
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Διάγραμμα ροής βάσης δεδομένων πρωτεϊνών-συνωνύμων (Keywords 
database) 
 

 
 

Πληκτρολόγηση 
πρωτεϊνης

Αρχή

Εμφάνιση 
ειδοποίησης 

τέλος

Εύρεση 
συνωνύμων 
από το iHOP

Aπόφαση αν θα 
εισαχθούν 

επιπρόσθετα 
συνώνυμα

Πληκτρολόγηση 
συνωνύμων

ναι

όχι

Φιλτράρισμα 
συνωνύμων

Εισαγωγή 
πρωτεϊνης και 

συνωνύμων στο 
σύστημα

Επιλογή 
συνωνύμων

 
 

Εισαγωγή 
πρωτεϊνών
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Το διάγραμμα εισαγωγής δεδομένων στην βάση πρωτεϊνών-συνωνύμων 
ξεκινά με την πληκτρολόγηση από τον χρήστη της πρωτεΐνης που τον 
ενδιαφέρει.  
 

 
 
Το σύστημα καλεί ένα web crawl που αναζητεί την συγκεκριμένη πρωτεΐνη 
αναγνωρισμένα συνώνυμα από το iHOP. Αναλυτικότερα, τα αποτελέσματα 
του  web crawl που φαίνονται στον χρήστη προέρχονται από τις στήλες 

συμβόλου, ονόματος, συνωνύμου και οργανισμού κάθε συνωνύμου στο iHOP. 
 
 

 
O χρήστης επιλέγει τα συνώνυμα που τον ενδιαφέρουν κλικάροντάς τα. 
Συνώνυμα που ήδη υπάρχουν για την συγκεκριμένη πρωτεΐνη, θα αναφέρονται 
ξεχωριστά. 
 

 
 
 
Μετά το πέρας της παραπάνω διαδικασίας ο χρήστης καλείται να προσθέσει 
επιπλέον συνώνυμα. Αυτά τα πληκτρολογεί σε συγκεκριμένο πεδίο. 
 
 

 
 
 

Το σύστημα επεξεργάζεται όλα τα συνώνυμα με φίλτρα μοναδικότητας και 
απομάκρυνσης των μη αποδεκτών χαρακτήρων. 
 

 
 
 

Μετά το πέρας της παραπάνω διαδικασίας, το σύστημα εισάγει όλα 
συνώνυμα για την προεπιλεγθήσα-πληκτρολογημένη πρωτεΐνη στην βάση 
δεδομένων.  
 

 
 
Η διαδικασία τελειώνει με την ένδειξη αναφοράς στην οθόνη του χρήστη.  
 
 
 

Πληκτρολόγηση 
πρωτεϊνης

Εύρεση 
συνωνύμων 
από το iHOP

Επιλογή 
συνωνύμων

Aπόφαση αν θα 
εισαχθούν 

επιπρόσθετα 
συνώνυμα

Φιλτράρισμα 
συνωνύμων

Εισαγωγή 
πρωτεϊνης και 

συνωνύμων στο 
σύστημα

Εμφάνιση 
ειδοποίησης 
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Διάγραμμα ροής βάσης δεδομένων λέξεων συσχετίσεων (relationship database) 
 
 

 

Πληκτρολόγηση 
λέξης συσχέτισης

Αρχή

Εμφάνιση 
ειδοποίησης 

τέλος

Φιλτράρισμα
λέξης 

συσχέτισης 

Εισαγωγή του 
λέξης 

συσχέτισης  στο 
σύστημα

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Εισαγωγή 
λέξεων 

συσχετίσης
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Το διάγραμμα εισαγωγής δεδομένων στην βάση λέξεων συσχετίσεων ξεκινά με 
την πληκτρολόγηση από τον χρήστη της λέξης συσχέτισης που τον ενδιαφέρει.  
 
 

 
 
Το σύστημα επεξεργάζεται όλα την λέξη με φίλτρα μοναδικότητας και 
απομάκρυνσης των μη αποδεκτών χαρακτήρων. 
 

 
 
 

Η λέξη εισάγεται στην βάση δεδομένων λέξεων συσχετίσεων.  
 
 
 

 
 
Η διαδικασία τελειώνει με την ένδειξη αναφοράς στην οθόνη του χρήστη.  
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Πληκτρολόγηση 
λέξης συσχέτισης

Φιλτράρισμα
λέξης 

συσχέτισης 

Εισαγωγή του 
λέξης συσχέτισης  

στο σύστημα

Εμφάνιση 
ειδοποίησης 
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2.3.2.3 Διάγραμμα ροής αναζήτησης (correlations search) 
 
 

Αρχή

Εμφάνιση 
ειδοποίησης και 

αριθμού 
αποτελεσμάτων

τέλος

Διάσπαση περιλήψεων 
των επιλεχθέντων 

βάσεων Endnote σε 
προτάσεις

Επιλογή των 
παραμέτρων 

από τον 
χρήστη

Φιλτράρισμα 
πίνακων (1 2)

Εισαγωγή των 
προτάσεων στην βάση 

αποτελεσμάτων

Δημιουργία 
πίνακα με 
συνώνυμα

Επιλογή λέξεων 
κλειδιών

ναι

Δημιουργία 
πίνακα χωρίς 

συνώνυμα

όχι

Επιλογή εγγύτητας-αριθμού 
λέξεων απόστασης των 

λέξεων κλειδιών

Επιλογή βάσης/βάσεων 
δεδομένων περιλήψεων 

endnote

Aπόφαση χρήσης 
λέξεων συσχετίσεων

όχι

Δημιουργία 
πίνακα με 

λέξεων 
συσχετίσεων

Φιλτράρισμα 
πίνακα 3

Δημιουργία 
πίνακα 4 με 
λέξεις που 
δηλώνουν 

άρνηση

ναι

Βάση δεδομένων 
με λέξεις που 

δηλώνουν άρνηση

Εύρεση των στοιχείων 
των πινάκων 1, 2, 3 και 4, 

σε κάθε πρόταση

Φιλτράρισμα των 
αποτελεσμάτων

Aπόφαση αν θα 
χρησιμοποιηθούν 

συνώνυμα των λέξεων 
κλειδιών

 

αναζήτηση
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Η αναζήτηση ξεκινά με την επιλογή των παραμέτρων από τον χρήστη. 
 
 
 
Επιλέγει τις δύο λέξεις κλειδιά – πρωτεΐνες και αν θα χρησιμοποιήσει 
συνώνυμα για καθεμία από αυτές. Αυτές προέρχονται από την βάση 
δεδομένων των συνονύμων που προαναφέραμε.  

 
 

Οι πρωτεΐνες (και τα συνώνυμά τους, εάν έχει αποφασίσει ο χρήστης να τα 
συμπεριλάβει) εισάγονται σε δύο πίνακες που δημιουργούνται. Το σύστημα 
επεξεργάζεται τους πίνακες με φίλτρα διαμόρφωσης των στοιχείων τους, όπου 
σε κάθε στοιχείο n χαρακτήρων, τοποθετείται μια παύλα σε κάθε σημείο 

ενδιάμεσα των τελευταίων τριών χαρακτήρων. Άρα για κάθε στοιχείο, ο κάθε πίνακας 
πληθαίνει κατά επιπρόσθετα δύο στοιχεία (εφόσον το αρχικό στοιχείο έχει περισσότερα από 
τρεις χαρακτήρες). Αυτό το κάνουμε καθώς πολλοί συγγραφείς αναφέρονται στις πρωτεΐνες 
που χρησιμοποιούν με παύλες. Πχ την πρωτεΐνη nfkb μπορεί να την δούμε γραμμένη nf-kb. 
 
 
 

Ο χρήστης θα επιλέξει τον μέγιστο αριθμό λέξεων που θα απέχουν τα 
στοιχεία των πίνακων 1 και 2 (πρωτεΐνες και συνώνυμα) 
 
 

 
 

Ο χρήστης θα επιλέξει τις βάσεις δεδομένων των περιλήψεων που έχει ήδη 
δημιουργήσει, για να χρησιμοποιηθούν για την εξόρυξη δεδομένων.  
 

 
 

 
Ο χρήστης θα επιλέξει εάν θα χρησιμοποιήσει λέξεις συσχέτισης. Σε 
περίπτωση που απαντήσει καταφατικά, τότε θα δημιουργηθούν δύο 
επιπρόσθετοι πίνακες on-the-fly.  
 
 

 
O πίνακας 3 θα εμπλουτιστεί με τις λέξεις συσχέτισης από την βάση 
δεδομένων λέξεων συσχέτισης. Αυτές οι λέξεις όμως θα έχουν υποστεί την 
διαδικασία stemming. Δηλαδή θα έχει αφαιρεθεί το τελευταίο γράμμα τους 

ώστε οι λέξεις να έχουν επανέλθει στην ρίζα τους. Πχ η λέξη συσχέτισης induce θα γίνει induc 
και με αυτή την λέξη θα πληθύνει ο πίνακας 2. Το stemming το κάνουμε γιατί δεν ξέρουμε την 

Επιλογή των 
παραμέτρων 

από τον 
χρήστη

Επιλογή λέξεων 
κλειδιών

Επιλογή εγγύτητας-αριθμού 
λέξεων απόστασης των 

λέξεων κλειδιών

Επιλογή βάσης/βάσεων 
δεδομένων περιλήψεων 

endnote

Aπόφαση χρήσης 
λέξεων συσχετίσεων

Φιλτράρισμα 
πίνακων (1 2)

Φιλτράρισμα 
πίνακα 3
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μορφή που θα βρούμε την κάθε λέξη συσχέτισης. Μπορεί  να βρεθεί με την μορφή induced, 
inducing, inducer κτλ 
 

 
O πίνακας 4 θα εμπλουτιστεί με τις λέξεις που δηλώνουν άρνηση από την βάση 
δεδομένων λέξεων άρνησης. Αυτή η βάση δεδομένων είναι φανερή μόνο στον 
διαχειριστή του συστήματος και αποτελείται από τις λέξεις not, barely, nor. 
 

 
 

Αφού έχουν συλλεχθεί όλοι οι προηγούμενοι παράμετροι, το σύστημα 
επιλέγει όλα τα άρθρα που ανήκουν στις προεπιλεχθήσες βάσεις 
δεδομένων περιλήψεων και τις διασπάει σε προτάσεις. Η διάσπαση σε 
κάθε πρόταση γίνεται με την ανεύρεση τελείας-κενού, γιατί την αποφυγή 

εμφάνισης λανθασμένων θετικών αποτελεσμάτων.  
 
 

Σε κάθε λέξη κάθε πρότασης, το σύστημα εντοπίζει τα στοιχεία των 
πινάκων 1, 2, 3 και 4. Τα στοιχεία των πινάκων 1,2 και 3 εντοπίζονται 
εσωτερικά των λέξεων κάθε πρότασης ή/και ταυτίζονται με αυτές , ενώ τα 
στοιχεία του πίνακα 4 εντοπίζονται μόνο όταν ταυτίζονται με τις λέξεις. Τα 
στοιχεία των πινάκων 3 και 4 εμφανίζονται μόνο αφού ο χρήστης έχει 

επιλέξει να χρησιμοποιήσει λέξεις συσχέτισης στην αναζήτηση του. Για την πλήρη ανάλυση 
του διαγράμματος ροής θα θεωρήσουμε ότι έχει επιλέξει την χρήση τους. 
 
 

Το σύστημα επεξεργάζεται τις προτάσεις που εμπεριέχουν τα στοιχεία των 
πινάκων 1, 2, 3 και 4. Πρώτο φίλτρο είναι η μέγιστη απόσταση των 
συνδυασμών ευρεθέντων στοιχείων των πίνακων 1 και 2. Εδώ δεν μας 
απασχολεί ποιό ειναι πρώτο και ποιό δεύτερο, στα αποτελέσματα 
συμπεριλαμβάνεται η ενεργητική και η παθητική φωνή της εύρεσης 

συσχέτισης ανάμεσα στα στοιχεία των πίνακων 1 και 2. Δεύτερο φίλτρο είναι η εύρεση 
στοιχείων του πίνακα 3 ανάμεσα στα στοιχεία των πίνακων 1 και 2. 
 
 

Αυτές οι προτάσεις που πληρούν τα παραπάνω κριτήρια θα εισαχθούν στην 
βάση δεδομένων αποτελεσμάτων. 
 
 

 
 

Η διαδικασία τελειώνει με την εμφάνιση ειδοποίησης στον χρήστη του 
αριθμού των αποτελεσμάτων που ευρέθηκαν. 
 

Διάσπαση περιλήψεων 
των επιλεχθέντων 

βάσεων Endnote σε 
προτάσεις

Φιλτράρισμα των 
αποτελεσμάτων

Εισαγωγή των 
προτάσεων στην βάση 

αποτελεσμάτων

Εμφάνιση 
ειδοποίησης και 

αριθμού 
αποτελεσμάτων

Δημιουργία 
πίνακα 4 με 
λέξεις που 
δηλώνουν 

άρνηση

Εύρεση των στοιχείων 
των πινάκων 1, 2, 3 και 4, 

σε κάθε πρόταση
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2.3.2.4 Διάγραμμα ροής επεξεργασίας προτάσεων από τον χρήστη (user 
selection) 
  
 

 

Απόδοση θετικής, αρνητικής 
ή καμίας συσχέτισης των 

λέξεων κλειδιών στις 
προτάσεις αποτελεσμάτων 

από τον χρήστη

Αρχή

Μεταφορά του 
χρήστη στο τμήμα 

αναφορών

τέλος

Βάση δεδομένων 
αποτελεσμάτων

Aπόφαση εάν είναι τα 
αποτελέσματα 

αξιόπιστα

ναι

Όχι και 
Επιστροφή στην αναζήτηση

αναζήτηση

Εμφάνιση 
συνοπτικών 

αποτελεσμάτων 

Απόδοση συντελεστή 
συσχέτισης

 
 
 
 
 
 
 

Φιλτράρισμα 
αποτελεσμάτων
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Η διαδικασία ξεκινά με την εμφάνιση στον χρήστη όλων των προτάσεων 
που εντόπισε το σύστημα στην προηγούμενη διαδικασία. Εκείνος 
αποφαίνεται για την θετική, αρνητική ή καμία συσχέτιση που 
εμφανίζουν οι προτάσεις-αποτελέσματα. 
 

 
 

Από την στιγμή που έχει τελειώσει την διαδικασία επιλογής, ο χρήστης 
αποφαίνεται για το αν τα αποτελέσματά που επεξεργάζεται είναι 
αξιόπιστα και επαρκή. Σε περίπτωση που δεν είναι επιστρέφει να 
αλλάξει τις παραμέτρους αναζήτησης ή/και προσθέτει νέα δεδομένα 
στις βάσεις (πρώτο διάγραμμα ροής) 
 
 

Εάν είναι αξιόπιστα και επαρκή τα αποτελέσματα τότε εμφανίζονται 
συνοπτικά πόσες προτάσεις βρέθηκαν με θετική/αρνητική συσχέτιση και 
παρατίθεται οι αθροιστικές βιβλιογραφικές αναφορές των.  

 
 

Ο χρήστης αποφαίνεται για τον συντελεστή συσχέτισης (weight) με βάση 
την προηγούμενη εμφάνιση συνοπτικών αποτελεσμάτων. Ο συντελεστής 
συσχέτισης μπορεί να είναι από -1 για πλήρη αρνητική συσχέτιση μέχρι +1 
για πλήρη θετική συσχέτιση.  

 
 
 
 

Ο χρήστης μεταφέρεται στο τμήμα αναφορών όπου παρουσιάζονται όλοι 
οι προηγούμενοι συντελεστές συσχέτισης.  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Απόδοση θετικής, αρνητικής 
ή καμίας συσχέτισης των 

λέξεων κλειδιών στις 
προτάσεις αποτελεσμάτων 

από τον χρήστη

Aπόφαση εάν είναι τα 
αποτελέσματα αξιόπιστα

Εμφάνιση 
συνοπτικών 

αποτελεσμάτων 

Απόδοση συντελεστή 
συσχέτισης

Μεταφορά του 
χρήστη στο τμήμα 

αναφορών
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2.3.3  Επεξήγηση του GUI  
 
Mετά από την μετουσίωση των διαγραμμάτων ροής σε προγραμμιστική αρχιτεκτονική και 
ανάπτυξη, καταλήξαμε στον προγραμματισμό της εφαρμογή μας.  Παρακάτω αναρτούνται και 
μετά επεξηγούνται τα διάφορα screenshots από την λειτουργία της εφαρμογής. 
 
 
 
 
2.3.3.1  Είσοδος στην εφαρμογή 
 

 
 
Ο χρήστης εισάγει τα στοιχεία του (ψευδώνυμο χρήστη και συνθηματικό) και πατάει το Enter. 
Για την demo χρήση του συστήματος εισάγει ως ψευδώνυμο χρήστη demo και συνθηματικό 
demo.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 

1 
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2.3.3.2  Μενού αναζήτησης 
 

 
 
Με το που εισάγεται ο χρήστης στην Γραφική Διεπιφάνεια Χρήσης (GUI) της Εφαρμογής, 
βλέπει την δομή της, που έχει ως παρακάτω: 
 
Τίτλος και περιγραφή συστήματος. Επίσης φαίνεται το όνομα του χρήστη και το logout. 
 
Οι δύο καρτέλες χρήσης του συστήματος: αναζήτηση συσχετίσεων (correlations) και ο πίνακας 
ελέγχου (control panel) 
 
Υπομενού για την κάθε καρτέλα (φαίνεται μόνο στον πίνακα ελέγχου) 
 
Τίτλος τρέχουσας διαδικασίας 
 
Επιλογές διαδικασίας 
 

1 

2 

3 

4 

5 

6 7 

1 

2 

3 

4 

5 
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Ιστορικό με τις τελευταίες κινήσεις του χρήστη (logs) 
 
Μενού αλλαγών προτιμήσεων χρήστη και βοήθεια με διαδραστικά εγχειρήδια χρήσης 
 
 
 
Αν επικεντρωθούμε στο 5, θα δούμε ότι υπάρχει ένα σύμβολο . Αυτό μας δείχνει μικρές 
κοινοποιήσεις βοήθειας για το πώς μπορεί να γίνει η εκκίνηση της διαδικασίας. Ενεργοποιείται 
με απλή μετακίνηση του ποντικιού πάνω από το σύμβολο. Τέτοια σύμβολα υπάρχουν σε όλες 
τις διαδικασίες, διαμέσου του GUI.  
 
Στην απλή μορφή (simple search) ο χρήστης μπορεί να  επιλέγει τις δύο πρωτεΐνες και τις 
βάσεις δεδομένων περιλήψεων που θέλει το σύστημα να επεξεργαστεί.  
 
 

6 

7 
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Εάν ο χρήστης πατήσει το κουμπί για προχωρημένη αναζήτηση (advanced search), τότε θα έχει 
τις προστιθέμενες επιλογές για να επιλέξει την χρήση συνωνύμων για κάθε πρωτεΐνη, τον 
αριθμό λέξεων απόστασης των λέξεων κλειδιών (εγγύτητα) και την χρήση λέξεων συσχετίσεων 
(μαζί με την χρήση λέξεων που δηλώνουν άρνηση).  
 
Το σύστημα παρέχει default-προεπιλεγμένη τιμή για τον αριθμό λέξεων απόστασης των 
λέξεων-κλειδιών στοιχείων πινάκων 1 & 2 (εγγύτητα). Οπως προαναφέραμε αυτή η τιμή είναι 
4, αλλά μπορεί ο χρήστης να την αλλάξει.  

1 

1 
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Εδώ βλέπουμε ένα screenshot αφού έχουμε προσθέσει τις πληροφορίες που θέλουμε για να 
γίνει η αναζήτηση. Πατούμε το κουμπί search.  
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Αφού έχει γίνει η αναζήτηση του συστήματος μας δείχνει:  
 
 
Περιοχή όπου φαίνονται οι βασικές πληροφορίες για την αναζήτητή μας και  το όνομα της 
τρέχουσας/παρούσας εργασίας, όπως προκύπτει από το σύστημα με βάση το όνομα του 
χρήστη, την ημερομηνία και τον αύξοντα αριθμό της εργασίας. 
 
Ειδοποίηση για το αποτέλεσμα της διαδικασίας του συστήματος 
 
Κουμπί εμφάνισης των αποτελεσμάτων «Continue to view the results». Ο χρήστης μπορεί 
επίσης να αλλάξει τις προτιμήσεις αναζήτησης και να πατήσει το κουμπί «search again». 
 
 
 
 

1 

2 

3 

1 

2 

3 
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Αφού έχουμε πατήσει το κουμπί εμφάνισης των αποτελεσμάτων «Continue to view the 

results»,  βλέποντάς τα, ο χρήστης επιλέγει την θετική , αρνητική  ή καμία  
συσχέτιση για κάθε μια πρόταση των αποτελεσμάτων. Επίσης βλέπουμε ότι οι πρωτεΐνες 
(στοιχείων πινάκων 1 και 2) παρουσιάζονται με highlight χρώματα, για ευκολότερη ανεύρεση.  
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Στο τέλος της επιλογής των συσχετίσεων, ο χρήστης θα κληθεί να προσθέσει τον συντελεστή 
συσχέτισης (assigning weight) στο ζεύγος των δύο πρωτεϊνών. Πατώντας «save», θα 
μεταφερθεί στο μενού των αναφορών.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 
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2.3.3.3  Μενού κέντρου ελέγχου 
 

 
 
Εδώ βλέπουμε το κεντρικό μενού του πίνακα ελέγχου. Στην περιοχή του υπομενού βλέπουμε 
τις διάφορες επιλογές που θα αναλύσουμε παρακάτω. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 
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Βάσεις δεδομένων περιλήψεων (Endnote databases) 
 

 
 
Διακρίνονται 3 σημαντικές περιοχές.  
 
 
Η περιοχή αναζήτησης στις προϋπάρχουσες βάσεις δεδομένων περιλήψεων. Μπορεί να είναι 
συνδυαστική αναζήτηση σε συγγραφείς, τίτλο, έτος, περιοδικό και κείμενο περίληψης κάθε 
περίληψης και να χρησιμοποιούνται τελεστές AND και OR σε κάθε πεδίο, πχ εισάγουμε για 
authors «Young AND Chen», σε πολλαπλές βάσεις δεδομένων περιλήψεων. Δίπλα από κάθε 
βάση περιλήψεων φαίνεται ο αριθμός περιλήψεων που περιέχει.  
 

1 

2 

3 
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Γίνεται η προσθήκη xml αρχείων από το endnote σε νέα ή προϋπάρχουσα βάση δεδομένων 
περιλήψεων. 
 
 
Μπορεί ο χρήστης να διαγράψει βάση. Μόλις  πατήσει το κουμπί , μια τελευταία ειδοποίση 
αναδύεται ώστε ο χρήστης να ερωτηθεί αν είναι σίγουρος για την διαγραφή της βάσης. Μόλις 
διαγραφεί η βάση θα αφαιρεθούν τα στοιχεία της που χρησιμοποιήθηκαν στο μενού των 
αναφορών.  

2 

3 
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Φαίνεται η παρουσίαση των αποτελεσμάτων αναζήτησης στην βάση «p38-nfkb» για τον όρο 
«cortical neural progenitors» στην περίληψη.  
 
Ο χρήστης μπορεί να διαγράψει μια περίληψη, μόνο στην περίπτωση που δεν έχει  
χρησιμοποιηθεί από την εφαρμογή για την απόδοση συντελεστή συσχέτισης σε ζεύγος 
πρωτεϊνών.  
 
Η διαδικασία της αναζήτησης μπορεί να ολοκληρωθεί με την επιλογή του μενού. 
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Βάση δεδομένων πρωτεϊνών-συνωνύμων (Keywords databases) 
 
 

 
 
Περιοχή όπου φαίνεται η λέξη κλειδί και με τα συνώνυμά της. Μπορεί να γίνει αναζήτηση, 
αλφαβητική διαλογή, αλλαγή ή διαγραφή στην λέξη κλειδί και συνώνυμο. 
 
Περιοχή όπου γίνεται προσθήκη συνδυασμού λέξης-κλειδί και συνωνύμων. Στο πεδίο 
πληκτρολογεί ο χρήστης την πρωτεΐνη που τον ενδιαφέρει και το σύστημα βρίσκει τα 
συνώνυμά της μέσω του iHOP. 

1 

2 

1 
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Παραπάνω η αναζήτηση συνωνύμων γίνεται για την πρωτεΐνη «p38».  
 
To σύστημα έχει βρει τα συνώνυμά της πρωτεΐνης μέσω του iHOP και ο χρήστης μπορεί να τα 
προσθέσει κλικάροντάς τα. H διαγραφή τους γίνεται ξανακλικάροντάς τα.   
 
Μπορεί ο χρήστης να προσθέσει επιπρόσθετα συνώνυμα τα οποία δεν έχουν ευρεθεί από το 
iHOP. 
 
Η διαδικασία τελειώνει πατώντας «Save». 
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Βάση δεδομένων λέξεων συσχέτισης (Relationship databases) 
 

 
 
 
Περιοχή όπου φαίνονται οι λέξεις συσχέτισης (τις έχουμε ήδη αναφέρει και 
προεγκαταστήθενται στην εφαρμογή). Μπορεί να γίνει αναζήτηση, αλφαβητική διαλογή,  
αλλαγή ή διαγραφή στην κάθε λέξη συσχέτισης. 
 
 
Περιοχή όπου γίνεται η προσθήκη λέξης συσχέτισης. Την πληκτρολογούμε και πατάμε «Save». 
 
 
 

1 

2 

1 
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Aναφορές  
 

 
 
Φαίνεται ο συντελεστής συσχέτισης κάθε ζεύγους πρωτεϊνών και επιπρόσθετες πληροφορίες 
για τις βάσεις δεδομένων περιλήψεων που χρησιμοποιήθηκαν, το άθροισμα θετικών και 
αρνητικών αποτελεσμάτων, η ονομασία και ο χρόνος που πραγματοποιήθηκε η αναζήτηση-
εργασία. Οπως και προηγουμένως μπορεί να γίνει συνδυαστική αναζήτηση και αλφαβητική 
διαλογή στα στοιχεία του πίνακα. 
 
Πατώντας στο όνομα της αναζήτησης-εργασίας (job), μας παρουσιάζεται το επόμενο 
screenshot. 

1 
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Περιοχή όπου φαίνονται οι προτιμήσεις για την αναζήτηση που έχουμε επιλέξει από τις 
αναφορές.  
 
 
Περιοχή όπου φαίνονται οι προτάσεις όπως ήταν κατά την διαδικασία αναζήτησης-επιλογής 
συντελεστή συσχέτισης και η θετική-αρνητική συσχέτισή τους που επέλεξε ο χρήστης. 
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Ιστορικό 
 

 
 
 
Φαίνεται το ιστορικό κινήσεων του χρήστη (logs). Αναφέρεται το όνομα του χρήστη, ο χρόνος 
και η ενέργεια/κίνηση που πραγματοποίησε. Όπως και προηγουμένως, μπορεί να γίνει 
αναζήτηση και αλφαβητική διαλογή  στην περιοχή μέσω των πεδίων του πίνακα.  
 
‘Οπως ήδη έχουμε αναφέρει, στο κάτω μέρος του GUI υπάρχουν πάντα οι τέσσερις τελευταίες 
κινήσεις του χρήστη.  
 
 
 
 
 
 
 

1 

1 

2 
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2.3.3.4  Aλλαγή προτιμήσεων χρήστη 
 
 

 
 
 
Εδώ ο χρήστης μπορεί να αλλάζει όλες τις προσωπικές του πληροφορίες εκτός από το 
ψευδώνυμό του.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 
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2.3.3.5  Βοήθεια 
 
 

 
 
 
Εδώ ο χρήστης μπορεί να διαβάζει τα διαδραστικά εγχειρίδια χρήσεως. Το «how to get 
started» δείχνει μια μελέτη περίπτωσης χρήσεως της εφαρμογής. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1 
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2.3.3.6  Επιπρόσθετα δικαιώματα διαχειριστή 
 
 
 
Στο παρακάτω διάγραμμα φαίνεται το οργανόγραμμα της εφαρμογής. 
 
 
 

Διαχειριστής (Admin)
 

Χρήστης 1
 

Χρήστης 2
 

Χρήστης Ν
 

,,,,
 

 
 
 
Παρακάτω φαίνονται screenshots από την εφαρμογή που είναι διαθέσιμες μόνο στον 
διαχειριστή. 
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Βάση δεδομένων λέξεων που δηλώνουν άρνηση 
 

 
 
Περιοχή όπου στον διαχειριστή φαίνονται οι λέξεις που δηλώνουν άρνηση. Έχει την ίδια χρήση 
με την λειτουργία προσθήκης λέξεων συσχέτισης (εμπεριέχονται φίλτρα μοναδικότητας και 
επεξεργασίας). 
 
Περιοχή που ο διαχειριστής εισάγει νέα λέξη που δηλώνη άρνηση. 
 
 
Σημείωση: έχει αλλάξει το υπομενού του κέντρου έλεγχου μόνο για τον διαχειριστή. Οι λέξεις 
άρνησης αφορούν και χρησιμοποιούνται όλους τους χρήστης που δημιουργούνται από τον 
διαχειριστή.  
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Βάση δεδομένων χρηστών 
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Περιοχή όπου στον διαχειριστή φαίνονται οι χρήστες. Έχει την ίδια χρήση με την λειτουργία 
προσθήκης λέξεων συσχέτισης (εμπεριέχονται φίλτρα μοναδικότητας και επεξεργασίας). 
 
 
Περιοχή που ο διαχειριστής εισάγει νέο χρήστη. Μόλις εισάγεται ένας νέος χρήστης τότε 
αυτόματα προστίθενται στην βάση του οι προεγκατεστημένες λέξεις συσχέτισης. 
 
Σημείωση: έχει αλλάξει το υπομενού του κέντρου έλεγχου μόνο για τον διαχειριστή.  
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Κεφάλαιο 3ο 

 

ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ 
 
 

Σε αυτό το κεφάλαιο θα πραγματοποιήσουμε την μελέτη-περίπτωσης μας.  
 
Θα μελετήσω την σχέση ανάμεσα στο ζευγάρι πρωτεϊνών: nf-kappab και tnf-alpha. 
 
Ξεκινάω να εισαγάγω περιλήψεις από το Endnote.  
 

 
 
Αναζητώ από το PubΜed άρθρα που θα έχουν στην περίληψή τους τις πρωτεΐνες nf-kappab 
και tnf-alpha.  
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Βρίσκω πάνω από 4000 αποτελέσματα που εξάγω ως xml και τα εισάγω στην εφαρμογή μου 
σε μια καινούργια βάση που ονομάζω nfkb-tnfalpha. 
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Οι περιλήψεις έχουν εισαχθεί στην βάση όπως φαίνονται. 
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Προχωρούμε στην εισαγωγή των πρωτεϊνών και των συνώνυμών τους. 
 

  
 
 
Για την nf-kappab βάζουμε τα συνώνυμα nkap, nfkb1, nfkb2. 
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Για την tnf-alpha βάζουμε τα συνώνυμα tnf-alpha-1, tnf-alpha-2. 
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Άρα καταλήγουμε στο παραπάνω screenshot. 
 
Δεν εισαγάγουμε επιπρόσθετες λέξεις που δηλώνουν συσχέτιση μιας και στο σύστημα 
υπάρχουν προεγκατεστημένες. 
 
Προχωρούμε στην διαδικασία αναζήτησης για τον καθορισμό του συντελεστή συσχέτισης.  
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Επιλέγουμε advanced settings, τις πρωτεΐνες χωρίς συνώνυμα, απόσταση λέξεων 3 και την 
χρήση λέξεων συσχέτισης και λέξεων άρνησης. 
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Βρίσκουμε 618 προτάσεις-αποτελέσματα που πρέπει να εξετάσουμε. Αλλάζουμε τις ρυθμίσεις 
και επιλέγουμε απόσταση λέξεων 2. Βρίσκουμε 336 προτάσεις.  
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Τα αποτελέσματα είναι 143 προτάσεις με θετική συσχέτιση από άρθρα που έχουν αναφερθεί 
ως βιβλιογραφία 105 φορές και 1 πρόταση με αρνητική συσχέτιση και καμία βιβλιογραφική 
αναφορά.  
 
Άρα βάζω συντελεστή συσχέτισης (+) 0.999, όπως βλέπουμε και παρακάτω. 
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Κεφάλαιο 4ο 
 

ΣΥΖΗΤΗΣΗ 
 

Σε αυτή την διπλωματική προτείνουμε μια μεθοδολογία για την εύρεση του συντελεστή  
συσχέτισης ανάμεσα σε σηματοδότριες (δίνουν το σήμα) πρωτεΐνες εντός κυττάρου και σε 
ενεργούσες (αυτές που ενεργοποιούνται) πρωτεΐνες εκτός κυττάρου, δηλαδή σε πρωτεΐνες 
που γνωρίζουμε ότι συσχετίζονται. Αυτή η μεθοδολογία έχει ως αρχικό στάδιο την εισαγωγή 
δεδομένων από τις περιλήψεις χιλιάδων δημοσιεύσεων του Endnote, συνώνυμα πρωτεϊνών, 
λέξεις συσχετίσεων, στάδιο επεξεργασίας την εξόρυξη δεδομένων και προτύπων από αυτά και 
στάδιο αποτελεσμάτων την παρουσίαση τους στον χρήστη,  για να γίνει η τελική επιλογή τους 
και η εξεύρεση-επιλογή του συντελεστή συσχέτισης.  
 
Η μεθοδολογία αυτή μετουσιώθηκε στον προγραμματισμό της εφαρμογής «Signal to Response 
Correlator» http://www.jojo.gr/thesis.  
 
Παρακάτω θα αναλύσουμε διάφορες πτυχές της εφαρμογής.  
 
 
 
 
4.1 Πλεονεκτήματα 
 
Θα αναλύσουμε τα πλεοκτήματα της εφαρμοφής σε σύγκριση με τις τεχνικές της εξόρυξης 
δεδομένων, με αντίστοιχα προγράμματα και αυτούσια μόνη της. 
 
  
 
4.1.1 Σύγκριση με τεχνικές εξόρυξης δεδομένων 
 
Οι τεχνικές εξόρυξης δεδομένων σε συνδυασμό με την βιοπληροφορική έχουν μερικές 
προκλήσεις να αντιμετωπίσουν.  Αυτές είναι η απεραντοσύνη (vastness) των άρθρων-
περιλήψεων, η ασάφεια (vagueness) σχετικά με την χρήση των πρωτεϊνών, η αβεβαιότητα 
(uncertainty) σχετικά με διαφορετικές περιλήψεις με παρόμοια λεκτική συμπτωματολογία, η 
ασυνέπεια (inconsistency) δηλαδή οι λογικές συγκρούσεις που παρουσιάζονται από περίληψη 
σε περίληψη και  η εξαπάτηση (deceit) από αρθρογράφους. 12 
 
Η απεραντοσύνη των άρθρων μειώνεται καθώς η διαδικασία ξεκινά από την χρήση του 
endnote όπου φιλτράρουμε τις περιλήψεις και εξάγουμε σε xml εκείνες που μας ενδιαφέρουν.  
 

http://www.jojo.gr/thesis
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Η ασάφεια της χρήσης των πρωτεϊνών ελαχιστοποιείται καθώς το σύστημα καλεί ένα web 
crawl που φιλτράρει το iHOP για συνώνυμα πρωτεϊνών και δίνεται η δυνατότητα στον χρήστη 
αν θέλει να τα χρησιμοποιήσει στην αναζήτησή του.  
 
Η αβεβαιότητα και η ασυνέπεια μειώνεται καθώς στο στάδιο πριν από την απόδοση του 
συντελεστή συσχέτισης, ο χρήστης καλείται να ελέγξει το επίπεδο της αξιοπιστίας των 
προτάσεων-αποτελεσμάτων της αναζήτησης. 
 
Η εξαπάτηση δεν υφίσταται στον συγκεκριμένο τομέα της βιοπληροφορικής καθώς οι 
περιλήψεις εξάγονται από άρθρα που για την συγγραφή τους έχουν γίνει πειράματα.  
 
 
 
 
 
4.1.2 Σύγκριση με αντίστοιχα προγράμματα  
 
Σε σύγκριση με άλλα προγράμματα, η εφαρμογή εφαρμογής «Signal to Response Correlator» 
χαρακτηρίζεται από απλότητα (simplicity) στην χρήση και συμβατότητα (compatibility) με άλλα 
προγράμματα. 
 
Η απλότητα φαίνεται από την  κατανοητή Γραφική Διεπιφάνεια Χρήσης (GUI).  
 
Η συμβατότητα αφορά την χρήση xml για την σύνδεση με το endnote και την χρήση web 
crawls όπου συνδέεται η εφαρμογή με το Google Scholar και το iHOP.  
 
 
 
 
 
4.1.3 Πλεονεκτήματα εφαρμογής 
 
Κάθε εφαρμογή θα πρέπει να χαρακτηρίζεται από συγκεκριμένες ιδιότητες, όπως ορθότητα 
(correctness), αξιοπιστία (reliability), αποδοτικότητα (performance), ευελιξία-συντηρησιμότητα 
(maintainability),  ελεγξιμότητα (verifiability), δυνατότητα επαναχρησιμοποίησης (reusability),  
φορητότητα (portability) και ευχρηστία (usability).13 
 
Στην θεωρητική επιστήμη των υπολογιστών, η ορθότητα ενός αλγορίθμου αποδίδεται, όταν 
λέγεται ότι ο αλγόριθμος είναι σωστός σε σχέση με τις προδιαγραφές. Λειτουργική ακρίβεια 
αναφέρεται στη συμπεριφορά εισόδου-εξόδου του αλγόριθμου (δηλαδή, για κάθε είσοδο που 
παράγει τη σωστή έξοδο).14 Η ορθότητα της εφαρμογής κρίνεται από την ανάπτυξή της 
σύμφωνα με τις λειτουργικές απαιτήσεις και στην προκειμμένη περίπτωση καλύπτονται. 
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Στην δικτύωση υπολογιστών, ένα αξιόπιστο πρωτόκολλο είναι αυτό που παρέχει τις ιδιότητες 
αξιοπιστία όσον αφορά την την παράδοση των δεδομένων με τον δέκτη (ες), σε αντίθεση με 
ένα αναξιόπιστο πρωτόκολλο, το οποίο δεν παρέχει ειδοποιήσεις στον αποστολέα ως προς την 
παράδοση των δεδομένων που διαβιβάζονται.15 Η αξιοπιστία της εφαρμογής υφίσταται καθώς 
δεν προκαλεί κάποιου είδους ζημία σε περίπτωση λάθους, δηλαδή αποτρέπει διπλότυπες 
εγγραφές, λειτουργεί χωρίς διακοπή και δεν αφήνει κατάλοιπα στον σκληρό δίσκο.  
 
Η αποδοτικότητα μιας εφαρμογής χαρακτηρίζεται από την παροχή χρήσιμου έργου προς τον 
χρήστη σε σχέση με τους πόρους του συστήματος.16 Η αποδοτικότητα της εφαρμογής κρίνεται 
από την μη πρόκληση υπερχείλισης στην μνήμη RAM. 
 
Η ευελιξία-συντηρησιμότητα αφορά την τμηματική ανάπτυξη της εφαρμογής σε οντότητες 
(modules) ώστε εκείνη να μπορεί να εξελιχθεί καθώς αλλάζουν οι λειτουργικές απαιτήσεις. 
 
Η ελεγξιμότητα, που βρίσκεται σε συνδυσμό με την ευελιξία, αφορά την δυνατότητα να 
ελεγχούν οι κώδικες php, mysql, javascript εύκολα. Αυτό υφίσταται, γιατί πέρα από την 
ανάπτυξη της εφαρμογής σε οντότητες, υπάρχουν ξεχωριστά αρχεία που το καθένα έχει 
διαφορετική λειτουργία και η ένωσή τους αποτελεί την εφαρμογή. Η συγκεκριμένη ιδιότητα 
αφορά την προγραμματιστική αρχιτεκτονική της εφαρμογής και είναι εκτός του παρόντος. 
Αντίστοιχα για την δυνατότητα επαναχρησιμοποίησης της εφαρμογής.  
 
Η φορητότητα της εφαρμογής υφίσταται καθώς είναι προσαρμόσιμη-εγκαταστίσιμη σε 
περιβάλλον server και pc. 
 
Η ευχρηστία (usability) της εφαρμογής ίσως είναι το σημαντικότερο πλεονέκτημά της. 
Ιδιότητές της αναλύονται παρακάτω. 17  

• Ορατότητα της κατάστασης του συστήματος: Το σύστημα θα πρέπει πάντα να κρατάει 
τους χρήστες ενήμερους για το τι συμβαίνει, μέσα από κατάλληλη ανατροφοδότηση 
ειδοποιήσεων εντός εύλογου χρονικού διαστήματος. 

• Συμβατότητα μεταξύ του συστήματος και του πραγματικού κόσμου: Το σύστημα θα 
πρέπει να μιλήσει τη γλώσσα του χρήστη, με φράσεις λέξεις και έννοιες γνωστές στον 
χρήστη, αντί με όρους συστήματος.  

• Έλεγχος και ελευθερία του χρήστη: Οι χρήστες επιλέγουν συχνά λειτουργίες από λάθος 
και θα χρειαστεί μια σαφή ένδειξη "έξοδος κινδύνου" για να αφήσει την ανεπιθύμητη 
κατάσταση, χωρίς να χρειάζεται να περάσει μέσα από ένα εκτεταμένο διάλογο.  

• Συνέπεια και σαφήνεια: Οι χρήστες δεν θα πρέπει να αναρωτιούνται αν διαφορετικές 
λέξεις, καταστάσεις, ή ενέργειες σημαίνουν το ίδιο πράγμα.  

• Πρόληψη σφαλμάτων: Ακόμα καλύτερα να υπάρχει ένας προσεκτικός σχεδιασμός από 
μηνύματα λάθους.  
Αναγνώριση αντί ανάκλησης από την μνήμη: Ελαχιστοποίηση του φορτίου μνήμη του 
χρήστη, κάνοντας τα αντικείμενα, τις ενέργειες και επιλογές ορατά. Οδηγίες για τη 
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χρήση του συστήματος θα πρέπει να είναι ευδιάκριτη ή εύκολα να ανακτηθούν όποτε 
κρίνεται απαραίτητο. 

• Η ευελιξία και η αποδοτικότητα της χρήσης: Επιταχυντές μπορεί συχνά να επιταχύνουν 
την αλληλεπίδραση με τον χρήστη, έτσι ώστε το σύστημα μπορεί να ανταποκριθεί σε 
δύο άπειρους και έμπειρους χρήστες.  

• Αισθητική και μινιμαλιστικός σχεδιασμός: Οι ειδοποιήσεις και η αλληλεπίδραση με τον 
χρήστη, δεν πρέπει να περιέχουν πληροφορίες που είναι άσχετες ή σπάνια χρειάζονται.  

• Υποβοήθηση των χρήστων να αναγνωρίζουν, τη διάγνωση, και να ανακάμπτουν από τα 
λάθη: Μηνύματα λάθους πρέπει να εκφράζονται σε απλή γλώσσα (χωρίς κωδικούς), να 
αναφέρουν με ακρίβεια το πρόβλημα, και εποικοδομητικά να προτείνουν μια λύση. 

• Βοήθεια και εγχειρήδια χρήσης: Ακόμα κι αν είναι καλύτερα αν το σύστημα μπορεί να 
χρησιμοποιηθεί χωρίς εγχειρήδια χρήσης, μπορεί να χρειαστεί να παράσχει βοήθεια.  

 
Παρακάτω αναλύονται οι διαφορετικές πτυχές της ευχρηστίας της εφαρμογής. 
 

• Εχει γίνει αρκετά μεγάλη προσπάθεια ώστε η Γραφική Διεπιφάνεια Χρήσης (GUI) να 
είναι απλή και κατανοητή, σε απαλά χρώματα με αισθητική και μινιμαλισμό, χωρίς να 
κουράζει τον χρήστη.  

• Υπάρχει σαφήνεια και συνέπεια στο GUI, ώστε αντίστοιχες λειτουργίες να γίνονται με 
τον ίδιο τρόπο. 

• Υπάρχει διαφάνεια και έλεγχος από τον χρήστη, ώστε να φαίνονται οι υπολογισμοί που 
γίνονται ανά πάσα στιγμή και ο χρήστης να ελέγχει τις κινήσεις που θέλει να κάνει.  

• Στην αναζήτηση υπάρχει περιοχή όπου φαίνονται οι βασικές 
πληροφορίες για την αναζήτητή μας και  το όνομα της 
εργασίας, όπως προκύπτει από το σύστημα με βάση το όνομα 
του χρήστη, την ημερομηνία και τον αύξοντα αριθμό της 
εργασίας. 
 
 

• Υπάρχουν διαδραστικά εγχειρήδια χρήσεως και ένα «how to get started». 
• Υπάρχουν μικρές κοινοποιήσεις βοήθειας με το σύμβολο . Τέτοια σύμβολα υπάρχουν 

σε όλες τις διαδικασίες, διαμέσου του GUI.  
• Για την ανάδραση/πληροφόρηση κατάστασης του συστήματος, υπάρχουν 

ανακοινώσεις και αναφορές μετά το πέρας κάθε διαδικασίας, όπως έχουμε δει.  
• Υπάρχει ειδοποίηση στις αναφορές για μη ολοκληρωμένες αναζητήσεις όπου δεν έχει 

αποδοθεί η θετική, αρνητική ή καμία συσχέτιση στα αποτελέσματα και ολοκληρωμένες 
αναζητήσεις όπου δεν έχει αποδοθεί ο συντελεστής συσχέτισης.  



ΣΥΖΗΤΗΣΗ 

68 
 

 
 
 
• Υπάρχουν συνδυαστικές αναζητήσεις στις βάσεις δεδομένων περιλήψεων, λέξεων-

κλειδιών και λέξεων που δηλώνουν συσχέτιση.  
• Η διαδικασία αναζήτησης στις βάσεις δεδομένων περιλήψεων και στην αναζήτηση 

(φαίνεται παρακάτω) γίνεται με χρήση highlight χρωμάτων, για την πιο γρήγορη 
εύρεση των όρων. Συγκεκριμένα στα αποτελέσματα αναζήτησης υπάρχουν 3 
διαφορετικά χρώματα για τις πρωτεΐνες (στοιχεία πινάκων 1 και 2), λέξεις συσχέτισης 
(στοιχεία πίνακα 3) και λέξεις που δηλώνουν άρνηση (στοιχεία πίνακα 4). Eπίσης τα 
κουμπιά για την απόδοση θετικής,αρνητικής ή καμία συσχέτισης των προτάσεων στα 
αποτελέσματα είναι αρκετά μεγάλα.  
 

 

 
 

• Υπάρχει προκαθορισμένη τιμή για την εγγύτητα των πρωτεϊνών. 
• Υπάρχουν ασφαλιστικές δικλείδες πρόληψης λαθών στην εφαρμογή ώστε να γίνονται 

εισαγωγές, τροποποιήσεις και διαγραφές στην βάση κάθε χρήστη, χωρίς να 
επηρεάζεται η υπόλοιπη βάση ή άλλες προτιμήσεις/αναφορές/βάσεις του χρήστη (πχ 
δεν μπορούν να διαγραφούν περιλήψεις που έχουν χρησιμοποιηθεί στις 
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αναζητήσεις/αναφορές). Επίσης, μόλις ο χρήστης αποδίδει ένα συντελεστή απόδοσης 
δεν μπορεί να κάνει back ώστε να τον  διπλοεισάγει.  
 

• Το ιστορικό με τις τελευταίες κινήσεις του χρήστη (logs) στο κάτω μέρος του GUI και 
στο Πίνακα Ελέγχου, αποτελεί μέρος της διαφάνειας του συστήματος. 

• Υπάρχει σύστημα αρχείων (filesystem) 

 
 

 
 
4.2 Μειονεκτήματα 
 
 
Πέρα από τα πλεονεκτήματά της, η εφαρμογή έχει κάποια μειονεκτήματα.  
 
Οι λέξεις συσχέτισης θα μπορούσαν να υποδηλώνουν θετική σχέση ή αρνητική σχέση και όταν 
αναγνωρίζονται από το σύστημα να φαίνονται με διαφορετικό χρώμα. Αυτό θα βοηθούσε 
περισσότερο στην απόδοση της σχέσης στα αποτελέσματα της αναζήτησης.  
 
Ενα άλλο μειονέκτημα είναι ότι δεν μπορεί να γίνει αλλαγή των αναφορών και του συντελεστή 
συσχέτισης μετά την ολοκλήρωση της διαδικασίας απόδοσής του. Αυτό έχει ως αποτέλεσμα να 
πρέπει να ξαναγίνεται η διαδικασία. Εδώ θα μπορούσε να βοηθήσει ένα κουμπί ανάκλησης 
(undo). 
 
Στην διεπαφή των αναφορών, ο χρήστης θα μπορούσε να έχει την αρμοδιότητα να διαγράφει 
προηγούμενους συντελεστές συσχέτισης για κοινά ζεύγη πρωτεϊνών. 
 
Αναφέρουμε ότι γίνεται σύνδεση του υποκεφαλαίου των μειονεκτημάτων με το κεφάλαιο των 
μελλοντικών βελτιώσεων, μιας και κατ’αρχήν αφορούν την ίδια έννοια.  
 
 
 
4.3 Ελάχιστες απαιτήσεις 
 
 
Η εφαρμογή έχει αναπτυχθεί με php, mysql, xml και javascript. Αυτό την κάνει αρκετά 
προσαρμόσιμη σε περιβάλλον server και pc.  
Σε περιβάλλον apache server απαιτείται έκδοση 1.3.33 ή νεώτερη. Οι ελάχιστες απαιτήσεις 
καθορίζονται από την εγκατάσταση του apache.  
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Σε περιβάλλον pc, εκείνο πρέπει να έχει εγκατεστημένο το wampserver και το endnote. 
Προφανώς οι ελάχιστες απαιτήσεις αυτού του συστήματος είναι ο κοινός τόπος των 
συνδυασμών των εγκαταστήσεων των δυο προγραμματών. Αναφέρουμε ότι είναι 1GΒ 
σκληρού δίσκου, 600ΜΒ RAM και μια απλή σύνδεση internet.  
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Κεφάλαιο 5ο 

 

ΜΕΛΛΟΝΤΙΚΕΣ ΒΕΛΤΙΩΣΕΙΣ 
 

Η ευέλικτη και τμηματοποιημένη (modular) ανάπτυξη μιας εφαρμογής την καθιστά 
ευκολότερη σε έλεγχο, προσθήκες, αλλάγες και βελτιώσεις. Εδώ γίνεται η σύνδεση με το 
κεφάλαιο 4.2 όπου αναφέρονται τα μειονεκτήματα της εφαρμογής.  
 
Η εφαρμογή «Signal to Response Correlator» αν και μπορεί να χρησιμοποιηθεί σε διακομιστή 
(server) αλλά και σε υπολογιστή (pc), θα μπορούσε να υποστεί μια βελτίωση ως προς την 
εγκατάστασή της. Δηλαδή ένας οδηγός εγκατάστασης, ο οποίος θα καθοδηγούσε τον χρήστη 
διαμέσου της διαδικασίας εγκατάστασης, θα βελτίωνε σημαντικά τη χρήση και διασπορά της 
εφαρμογής. Σημαντικά στοιχεία αυτού του οδηγού εγκατάστασης θα ήταν η εγκατάσταση και 
διαμόρφωση apache server στο τοπικό τερματικό pc. 
 
Σε ζητήματα βάσεων δεδομένων, η εφαρμογή θα μπορούσε να έχει ομάδες 
προεγκατεστημένων πρωτεϊνών. Αυτό θα έκανε πιο εύκολη την αρχική χρήση της εφαρμογής.  
 
Η αλληλεπίδραση με βάσεις δεδομένων για άρθρα και περιλήψεις θα μπορούσε επίσης να 
βελτιωθεί. Η χρήση μιας εσωτερικής αναζήτησης στην εφαρμογή, θα μπορούσε να αναζητήσει 
τα άρθρα και να τα εισάγει στην τοπική βάση, χωρίς την χρήση xml, εξάγοντας κάθε φορά τον 
αριθμό των citations από το Google Scholar. Αυτό θα έκανε την εφαρμογή να μην εξαρτιέται 
από τον Endnote.  
 
Στο τομέα της συμβατότητας (compatibility), η εφαρμογή θα μπορούσε να συνεργαστεί με 
άλλες εφαρμογές βιοπληροφορικής για σύγκριση αποτελεσμάτων.  
 
Τέλος, μετά από την πάροδο χρήσης όπου ο χρήστης θα 
έχει αποφανθεί για τους συντελεστές συσχέτισης 
ζευγαριών πρωτεϊνών, το σύστημα θα μπορούσε να 
αναπαραστήσει γραφικά τις σχέσεις με τους συντελεστές 
όλων των αλληλοεξαρτώμενων πρωτεϊνών. Αυτό θα 
μπορούσε να γίνει με ένα γραφικό δύο διαστάσεων 
διάγραμμα τοπολογίας, όπως φαίνεται δίπλα. 
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