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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 

Το αμπέλι είναι ένας ζωντανός οργανισμός που επηρεάζεται συνεχώς από 
διάφορους παράγοντες. Γεωγραφικούς: γεωγραφικό πλάτος, υψόμετρο, έδαφος, 

κλιματικούς: θερμοκρασίες μιας περιοχής, επαφή με τον ήλιο, ανέμους, μάζες νερού, 
βιολογικούς: μικροοργανισμούς, βακτήρια, ασθένειες. Ωστόσο υπάρχει διαφορά 

απόψεων έλλειψη έρευνας σχετικά με τον τρόπο αντιμετώπισης των  προβλημάτων και 
πρόληψης αντιξοοτήτων με τα οποία έρχεται σε επαφή η άμπελος σε καθημερινή βάση. 

Αυτή η έρευνα στοχεύει στον εντοπισμό και την αξιολόγηση των Πρωτεϊνών Θερμικού 
Στρες HSP οι οποίες μπορεί να είναι ένα μέσο αντιμετώπισης προβλημάτων που 

δημιουργούνται λόγω της κλιματικής αλλαγής. 
 

Στο αμπέλι, όπως και σχεδόν σε όλους τους οργανισμούς, υπάρχουν οι Πρωτεΐνες 
Θερμικού Στρες (Heat Shock Proteins, HSP) που παράγονται κατά την έκθεση του 

οργανισμού σε διάφορες καταπονήσεις: θερμικές, υπεριώδους φωτός, ασιτίας, υποξίας, 
έλλειψης νερού, αζώτου και άλλες, αλλά και για αναπτυξιακούς ρόλους. Κατά την 

έκθεση των οργανισμών σε έντονο στρες, πολλές πρωτεΐνες χάνουν την φυσική 
διαμόρφωσή τους με αποτέλεσμα να μην είναι πλέον λειτουργικές και να δημιουργούνται 

αδρανή συσσωματώματα τα οποία δεν μπορούν να απορροφηθούν. Τα φυτά - μαζί και η 
άμπελος - έχουν δημιουργήσει μηχανισμούς καταπολέμησης έναντι τέτοιων αντίξοων 

συνθηκών. Οι Πρωτεΐνες Θερμικού Στρες ανήκουν σε αυτούς τους μηχανισμούς και 
συμβάλλουν στην ομοιόσταση των κυττάρων τόσο σε συνθήκες στρες όσο και σε 

βέλτιστες συνθήκες. Για την συντήρηση του ποιοτικού ελέγχου τους στα κύτταρα 
απαιτείται η επίτευξη κάποιων βημάτων όπως: 

- η αναδίπλωση των νεοσυντηθέμενων πρωτεϊνών 
- η αναδίπλωση και επανενεργοποίηση των ξεδιπλωμένων ή λανθασμένα 

διπλωμένων πρωτεϊνών 
- η συναρμολόγηση και αποσυναρμολόγηση μακρομοριακών πρωτεϊνικών δομών  

- και η στόχευση ανώμαλων και αδρανών πρωτεϊνών προς υποβιβασμό. 
 

Η κλιματική αλλαγή προχωρά ραγδαία και αποτελεί τον πρώτο και κυριότερο 
παράγοντα αύξησης της θερμοκρασίας στον πλανήτη. Μέχρι στιγμής έχουν ερευνηθεί o 

οικογένειες πρωτεϊνών θερμικού στρες HSP60, HSP 70, HSP80, HSP90, η λειτουργία 
τους και πως μπορούν να συνδράμουν στην επίλυση του προβλήματος. Ωστόσο υπάρχει 

ακόμα μεγάλο εύρος έρευνας  όσον αφορά τις Πρωτεΐνες Θερμικού Στρες που θα μας 
δώσουν περισσότερες πληροφορίες και για τον τρόπο λειτουργίας τους στην άμπελο 

αλλά και στο πως θα μπορούσαμε να τις εξετάσουμε και να τις χρησιμοποιήσουμε προς 
όφελος της αμπέλου. 

 
Αυτή η έρευνα στοχεύει στον εντοπισμό, την καταγραφή και την ανάλυση της 

οικογένειας των γονιδίων Hsp100 στο αμπέλι οι οποίες υπάγονται στην υπερ-οικογένεια 
HSP (Heat Sock Proteins) Πρωτεΐνες Θερμικού Σοκ, η έκφραση των οποίων μπορεί να 

δώσει τη δυνατότητα να καλλιεργηθεί η άμπελος σε όλο και μεγαλύτερες εδαφικές 
εκτάσεις χωρίς να μειώνεται ο οργανοληπτικός χαρακτήρας τους και κατ’ επέκταση η 

παραγωγή οίνου. Ο εντοπισμός και η αξιολόγηση γίνεται με χρήση εργαλείων 
βιοπληροφορικής (bioinformatics) σε βιβλιοθήκες γενετικού υλικού του Vitis  vinifera 
για την αναγνώριση και ταυτοποίηση γονιδίων των πρωτεϊνών Hsp100 που έχουν 
αντίστοιχα ταυτοποιηθεί και αναγνωριστεί στο αμπέλι (ποικιλία Pinot Noir) αλλά και στο 

μοντέλο οργανισμό Arabidopsis thaliana 
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Η παρούσα μελέτη είναι μια βιοπληροφορική μελέτη βασισμένη σε ηλεκτρονικές 
βιβλιοθήκες ακολουθιών DNA και πρωτεϊνών. Συνεισφέρει στο σύνολο των γνώσεων 

σχετικά με τις Πρωτεΐνες Θερμικού Σοκ, αναδεικνύοντας και αξιολογώντας την ύπαρξή 
τους στο αμπέλι. Αυτές οι πληροφορίες μπορούν να αποτελέσουν τη βάση για τον 

μελλοντικό σχεδιασμό πειραμάτων με στόχο τη βελτιστοποίηση της αντοχής του Vitis 
vinifera σε αντίξοες καιρικές συνθήκες. Μελλοντικά πειραματικά δεδομένα είναι 

απαραίτητα για τον ακριβή χαρακτηρισμό της λειτουργίας των γονιδίων Hsp100. 
 

Στο πρώτο κεφάλαιο, παρουσιάζεται το πλαίσιο της μελέτης και μια βιβλιογραφική 
ανασκόπηση των HSPs. Οι στόχοι της έρευνας έχουν προσδιοριστεί και υποστηρίχθηκε 

η αξία μιας τέτοιας έρευνας καθώς και οι περιορισμοί της. Στο δεύτερο κεφάλαιο θα γίνει 
ανασκόπηση της υπάρχουσας βιβλιογραφίας για την κατανόηση της λειτουργίας και 

δομής των πρωτεϊνών και τον τρόπο με τον οποίο συμβάλλουν στην καταπολέμηση του 
θερμικού στρες. Στο τρίτο κεφάλαιο θα παρουσιαστεί το θεωρητικό θεσμικό πλαίσιο. Θα 

αιτιολογηθεί η υιοθέτηση της ποιοτικής, επαγωγικής ερευνητικής προσέγγισης και θα 
συζητηθεί ο ευρύτερος σχεδιασμός της έρευνας, συμπεριλαμβανομένων των 

περιορισμών. 
 

Λέξεις κλειδιά: Σαπερονίνες, Πρωτεΐνες Θερμικού Σοκ, Hsp100, καταπονήσεις, 
κλιματική αλλαγή, αναδίπλωση πρωτεϊνών, επανενεργοποίηση πρωτεϊνών, 

συναρμολόγηση πρωτεϊνών. 
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ABSTRACT  

 

Analysis of the Hsp100 gene family in grapevine 
 

Athanasia – Maria – Christina Christopoulou 
Department of Wine, Vine & Beverage Sciences,  

University of West Attica, 2023  
 

The vine is a living organism that is constantly influenced by various factors. 
Geographical: latitude, altitude, soil; climatic: temperatures of a region, contact with the 

sun, winds, water masses; biological: micro-organisms, bacteria, diseases.  
 

However, there is a difference of opinion and a lack of research on how to deal 
with the problems and prevent adversity that vines come into contact with on a daily basis.  

 
This research aims to identify and evaluate the HSP Heat Stress Proteins which 

can be a means to address problems caused by climate change. 
 

This chapter is an introduction to the research by first discussing the background 
and context, followed by the research problem, the research objectives and questions, the 

significance of the research and finally the limitations. 
 

In vine, as in almost all organisms, there are Heat Stress Proteins (HSP) produced 
when the organism is exposed to various stresses: thermal, UV light, starvation, hypoxia, 

water, nitrogen deficiency and others, and for developmental roles. 
 

When organisms are exposed to intense stress, many proteins lose their natural 
conformation, so that they are no longer functional and inert aggregates are formed which 

cannot be absorbed. Plants - including the vine - have developed mechanisms to combat 
such adverse conditions. 

 
Heat stress proteins are one of these mechanisms and contribute to cell 

homeostasis under both stress and optimal conditions. To maintain their quality control 
in cells requires the achievement of some steps such as: 

- the folding of newly synthesized proteins 
- the folding and reactivation of unfolded or misfolded proteins 

- the assembly and disassembly of macromolecular protein structures  
- and the targeting of abnormal and dormant proteins for degradation. 

Climate change is progressing rapidly and is the first and major contributor to 
global warming.  

 
To date, families of heat stress proteins HSP60, HSP70, HSP80, HSP90, their 

function and how they can contribute to solving the problem have been investigated. 
 

However, there is still a large amount of research to be done on Heat Stress 
Proteins that will give us more information on both how they function in the vine and 

how we could examine and use them to benefit the vine. 
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This research aims to identify, characterize and analyze the Hsp100 gene family 

in grapevine, which belong to the super-family HSP (Heat Sock Proteins), whose 
expression can enable the cultivation of vines in larger and larger areas without reducing 

their organoleptic character and thus the production of wine. 
 

The identification and evaluation are carried out using bioinformatics in libraries 
of Vitis vinifera genetic material to identify and identify genes of Hsp100 proteins that 

have been respectively identified and identified in Pinot Noir and in the model organism 
Arabidopsis thaliana 

 
This study will contribute to the body of knowledge on Heat Stress Proteins by 

highlighting and evaluating their existence in the grapevine. This information can form 
the basis for the future design of experiments aimed at optimizing the resistance of Vitis 
vinifera to adverse weather conditions. 

 

The limitations of this thesis lie in the fact that it deals purely with the Hsp100 
gene family and is a theoretical work with research, identification and verification based 

on electronic libraries of genetic material. Future experimental data are necessary to 
accurately characterize the function of the Hsp100 genes. 

 
In the first chapter, the context of the study is presented. The objectives of the 

research have been identified and the value of such a study and its limitations have been 
argued. 

 
The second chapter will review the existing literature to understand the function 

and structure of the proteins and how they contribute to heat stress.  
 

Chapter three will present the theoretical institutional framework. It will justify 
the adoption of a qualitative, inductive research approach and discuss the broader research 

design, including limitations. 
 

Keywords: Heat stress proteins, Hsp100, stresses, climate change, folding, 
reactivation, assembly 
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Εισαγωγή 
 

Το θέμα της συγκεκριμένης έρευνας είναι ο εντοπισμός, η καταγραφή και η 

ανάλυση της οικογένειας Πρωτεϊνών Θερμικού Στρες (HSP), συγκεκριμένα των Hsp100 

στο αμπέλι καθώς είναι ένας τρόπος αντιμετώπισης και επιβίωσης της αμπέλου λόγω 

κλιματικής αλλαγής. Η ανασκόπηση της βιβλιογραφίας θα καλύψει την έρευνα που έχει 

γίνει σε σχέση με τις Πρωτεϊνών Θερμικού Στρες (HSP) που έχουν ταυτοποιηθεί στο 

αμπέλι οι οποίες είναι HSP60 , HSP70 και HSP90, sHSPs καθώς και των HSP100 και 

Hsp104 σε φυτά πέραν της αμπέλου. Στο βασικό μέρος του κεφαλαίου θα παρατεθεί 

ιστορική αναδρομή και ανάλυση και των γνωστών μέχρι ώρας Πρωτεϊνών Θερμικού Σοκ 

(HSP), η λειτουργία τους, ο μηχανισμός μέσω του οποίου ενεργοποιούνται καθώς και 

σημαντικές παράμετροι όσον αφορά την κλιματική αλλαγή.  Στη συνέχεια 

επικεντρωνόμαστε στις HSP100 και στις κατηγορίες στις οποίες διαχωρίζονται, τη δομή 

τους και τη λειτουργία τους στους οργανισμούς που έχουν ταυτοποιηθεί. 

 

 

Βιβλιογραφική ανασκόπηση 
 

Heat Shock Proteins 

 

Οι Πρωτεΐνες Θερμικού Σοκ (HSP) αποτελούν μια μεγάλη οικογένεια πρωτεϊνών 

που απαντώνται σχεδόν σε όλους τους ζωντανούς οργανισμούς, από βακτήρια μέχρι 

ανθρώπους, γεγονός που υποδηλώνει ότι εξελίχθηκαν πολύ νωρίς και έχουν σημαντική 

λειτουργία. Ορισμένα μέλη της οικογένειας HSP εκφράζονται σε όλους τους 

οργανισμούς σε χαμηλά έως μέτρια επίπεδα λόγω του ουσιαστικού τους ρόλου στη 

διατήρηση πρωτεϊνών. 

Οι HSP αρχικά αναγνωρίστηκαν ως ενδοκυτταρικά μόρια αυτοάμυνας που 

προκαλούνται ως απάντηση σε θερμικό σοκ για να αποτρέψουν άλλες πρωτεΐνες από το 

να αναδιπλωθούν και να συσσωματωθούν ή να διευκολύνουν τη σωστή αναδίπλωσή τους 

υπό συνθήκες μετουσίωσης του στρες. (Banilas, et al., 2011). Η λειτουργικότητα των 

πρωτεϊνών βασίζεται στη σωστή αναδίπλωση των νεοσυντηθέμενων πολυπεπτιδικών 

αλυσίδων και στην τελική τρισδιάστατη μορφή τους. Η αναδίπλωση αυτή εξαρτάται από 
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τους μοριακούς συνοδούς (molecular chaperones), σύνολο συντηρημένων πρωτεϊνών, οι 

οποίοι αποτρέπουν τη δημιουργία λανθασμένων πρωτεϊνικών δομών, υπό κανονικές 

συνθήκες αλλά και σε έκθεση των κυττάρων σε σοκ όπως είναι η υψηλή θερμοκρασία. 

(Hartl, 1996). 

Η πρώτη αναφορά των HSP έγινε ως προς το θερμικό στρες, εξού και η 

επονομασία τους καθώς δηλώνει τις συνθήκες στις οποίες εκφράζονται. (Whitley, et al., 

1999) Έκτοτε έχουν γίνει καταγραφές που αφορούν το κρύο, την υπεριώδη ακτινοβολία 

αλλά, την επούλωση τραυμάτων ή και την αναμόρφωση ιστών. Παράγονται στα κύτταρα 

του εκάστοτε οργανισμού ως απόκριση, όταν αυτός εκτίθεται σε στρεσογόνες συνθήκες, 

σε διάφορα είδη περιβαλλοντικών καταστάσεων στρες, όπως π.χ. μόλυνση, φλεγμονή, 

άσκηση, έκθεση του κυττάρου σε επιβλαβή υλικά (αιθανόλη, αρσενικό και ιχνοστοιχεία, 

μεταξύ πολλών άλλων), υπεριώδες φως, ασιτία, υποξία, έλλειψη αζώτου (στα φυτά) ή 

στέρηση νερού. Γι’ αυτόν τον λόγο αναφέρονται επίσης και ως πρωτεΐνες στρες και η 

ανοδική ρύθμισή τους μερικές φορές περιγράφεται γενικότερα ως μέρος της απόκρισης 

στο στρες.  

Στο Arabidopsis thaliana επίσης, μπορεί να προκληθούν υπό διάφορες συνθήκες 

στρες, συμπεριλαμβανομένων χαμηλής θερμοκρασίας στρες, οξειδωτικό, ωσμωτικό, 

αφυδάτωση και αποξήρανση (Banilas, et al., 2011). Η ονομασία κάθε κατηγορίας 

μοριακών συνοδών προκύπτει από το μοριακό τους βάρος.  Οι Hsp60, Hsp70, Hsp90 (οι 

πιο ευρέως μελετημένες HSP), Hsp100, sHSPs (small Heat Shock Proteins) αναφέρονται 

σε οικογένειες πρωτεϊνών θερμικού σοκ μεγέθους της τάξης των 60-kDa, 70-kDa, 90-

kDa, 100-kDa αντίστοιχα. (Whitley, et al., 1999) 

 

 

Ιστορική αναδρομή 

 

 Η πρώτη καταγραφή έγινε από τον Ιταλό γενετιστής Ferruccio Ritossa, το 1962, 

όταν ανακάλυψε ένα μοτίβο «φουσκώματος» στα χρωμοσώματα της Drosophila busckii, 

που οφειλόταν στη θερμότητα και το μεταβολικό διαζευκτήρα 2,4-δινιτροφαινόλης και 

τον οδήγησε στον εντοπισμό των πρωτεϊνών θερμικού σοκ ή των πρωτεϊνών στρες των 

οποίων η έκφραση αντιπροσώπευε αυτό το φούσκωμα. (Schlesinger, 1990; Ritossa, 

1962). Το 1974, οι Tissieres, Mitchell και Tracy διαπίστωσαν ότι κατά την έκθεση σε 
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στρεσογόνες συνθήκες υψηλής θερμοκρασίας προκαλείται η παραγωγή κάποιων 

πρωτεϊνών και αναστέλλεται η παραγωγή πολλών άλλων. (Tissiéres, et al., 1974) 

 

Λειτουργία 

 

 Η λειτουργία τους έχει τετραδική υπόσταση. Μέλη της οικογένειας των 

πρωτεϊνών αυτών λειτουργούν ενδοκυτταρικά ως συνοδηγοί και παίζουν σημαντικό 

ρόλο: 

- πρώτον, στις νέες πρωτεΐνες όσον αφορά τη σταθεροποίηση ώστε να 

εξασφαλιστεί η σωστή αναδίπλωση τους για να είναι λειτουργικές αλλά και να 

μην δημιουργούν συσσωματώματα,  

- δεύτερον, βοηθούν στην αναδίπλωση των πρωτεϊνών που έχουν υποστεί βλάβη 

από το θερμικό στρες  

- τρίτον, μεταφέρουν παλιές πρωτεΐνες στο πρωτεάσωμα των κυττάρων 

- και τέταρτων, επιδιορθώνουν ή αποικοδομούν μετουσιωμένες πρωτεΐνες μετά από 

στρες ή τραυματισμό.  (Mayer & & Bukau, 2005; Hartl, 1996) 

 

Βοηθώντας στη σταθεροποίηση μερικώς ξεδιπλωμένων πρωτεϊνών, οι HSP 

βοηθούν επίσης και στη μεταφορά πρωτεϊνών σε μεμβράνες μέσα στο κύτταρο. 

Αυτές οι δραστηριότητες αποτελούν μέρος του συστήματος επισκευής ενός 

κυττάρου, που ονομάζεται «απόκριση κυτταρικού στρες» ή «απόκριση θερμικού σοκ». 

 

Οι κύριες πρωτεΐνες θερμικού στρες που έχουν δράση συνοδού ανήκουν σε πέντε 

κατηγορίες: HSP33, HSP60, HSP70/HSP110, HSP90, HSP100 και sHSPs. 

  

Σύμφωνα με τους (Lahvic, et al., 2014) οι sHSPs πέρα από την έκφραση τους 

έναντι του θερμικού στρες, εκφράζονται και για αναπτυξιακούς ρόλους σε εμβρυϊκά ή 

νεαρά στάδια θηλαστικών, ψαριών και ορισμένων κατώτερων σπονδυλικών 

γονιδιωμάτων. Η hspb1 (HSP27) εκφράζεται και στη διάρκεια του στρες αλλά και στην 

ανάπτυξη του εμβρύου, στους σωμίτες του μέσου οπίσθιου εγκεφάλου, στην καρδιά και 

στον φακό των ψαριών ζέβρα. Το γονίδιο hspb4 κωδικοποιεί την άλφα κρυσταλλίνη στα 

ψάρια ζέβρα, όταν βρίσκονται σε θερμικό σοκ, η έκφρασή του στον φακό, αυξάνεται 

σημαντικά. (Marvin, et al., 2008) 
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Μηχανισμός 

 

Ο μηχανισμός με τον οποίο το θερμικό σοκ και άλλοι περιβαλλοντικοί 

στρεσογόνοι παράγοντες ενεργοποιούν την παραγωγή των πρωτεϊνών θερμικού στρες 

έχει προσδιοριστεί στα βακτήρια.  

Κατά τη διάρκεια της θερμικής καταπόνησης, πολλές πρωτεΐνες χάνουν την 

φυσική διαμόρφωσή τους. Οι πρωτεΐνες της εξωτερικής μεμβράνης (OMPs) δεν 

διπλώνουν και δεν μπορούν να εισαχθούν σωστά στην εξωτερική μεμβράνη με 

αποτέλεσμα να συσσωρεύονται στον περιπλασματικό χώρο. Αυτά τα OMP ανιχνεύονται 

από την DegS, μια πρωτεάση της εσωτερικής μεμβράνης, που περνά το σήμα μέσω της 

μεμβράνης στον μεταγραφικό παράγοντα sigmaE (Walsh, et al., 2003). Ωστόσο, 

ορισμένες μελέτες υποδεικνύουν ότι η αύξηση των κατεστραμμένων ή ανώμαλων 

πρωτεϊνών φέρνει τις HSP σε δράση.  

 

Σύμφωνα με τους (Weitzman, et al., 2019) οι συνοδοί είναι το ποιοτικό σύστημα 

ελέγχου πρωτεϊνών. 

1. Βοηθούν στην αναδίπλωση των πρωτεϊνών  

2. Αποτρέπουν την υποβάθμιση 

3. Αποτρέπουν τη συσσωμάτωση  

4. Βοηθούν στη μετακίνηση 

5. Αποτρέπει το σχηματισμό πράιον (prion:  συσσωματώματα πρωτεΐνης….)  

 

Οι τύποι των συνοδών προτεινών είναι οι HSP (Heat Shock Proteins)  παράγονται σε 

συνθήκες καταπόνησης: υψηλής θερμοκρασίας, έκθεση σε τοξικά χημικά και σε 

ραδιενέργεια και διαχωρίζονται σε τρεις κατηγορίες  

1. Οι συνοδοί που συγκρατούν, προλαμβάνουν την πρωτεϊνική βλάβη παρέχοντας 

ευνοϊκές συνθήκες (HSP40) 

2. Αναδιπλώνουν λανθασμένα διπλωμένες πρωτεΐνες πίσω στην εγγενή 

διαμόρφωση - εξαρτώμενη από το ΑΤΡ διαδικασία (HSP60) 

3. Αποσυναρμολογούν, αποτρέπουν τη συσσώρευση και 

αποτρέπουν το σχηματισμό prions ή αποδεσμεύουν τις πρωτεΐνες από συσσωματωμένες 

καταστάσεις. 
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Δομή και λειτουργία γνωστών HSPs 

 

HSP60 

 

Tο mRNA βγαίνει από τον πυρήνα πάει στα ριβοσώματα του κυτταροπλάσματος, 

μεταφράζεται, συνδέεται με ένα Ν-τερματικό για να καθοδηγηθεί στο μιτοχόνδριο, να 

περάσει τη μεμβράνη του μιτοχονδρίου όπου θα πρέπει να ξεδιπλωθεί. Για να 

αναδιπλωθεί χρειάζεται τη βοήθεια της HSP60 – όχι μόνο σε θερμικό στρες αλλά και σε 

φυσιολογικές συνθήκες – ανάπτυξης. 

 

Δομή 

 

 
 

Figure 1.  Δομή HSP60  (Frolow, 2015) 

 

Οι υδρόφοβες περιοχές στην εσωτερική κοιλότητα του groEL συλλαμβάνουν το 

μη εγγενές πολυπεπτίδιο καθώς συνδέεται με το groES αλλάζει η δομή του, ανυψώνεται 

και συστρέφεται προς τα δεξιά. Οι υδρόφοβες εξωτερικά, αλλάζουν, αφαιρούνται από 

την κοιλότητα και το πολυπεπτίδιο απογυμνώνεται, σε αυτόν υδρόφιλο πτυσσόμενο 

θάλαμο. 
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Λειτουργία 

 

 

 

Figure 2. Απελευθέρωση πεπτιδίου με βοήθεια HSP60 και HSP10 (Fenton & Horwich, 

1996) 

Επεξήγηση εικόνας: groEL (HSP60) συνδέεται με μια μη φυσική πρωτεΐνη 

σχηματίζοντας ένα διάδικό πλέγμα (binding). Με προσθήκη τσαπερονίου groES (HSP10, 

7-μελής δακτύλιος 10kD) το πεπτίδιο απελευθερώνεται στην φυσική του μορφή μέσα σε 

λίγα λεπτά. {σειρά πειραμάτων από: Hartl, Baumeister, Joe Wall, Ulrich, George 

Lorimer} 

 

Ο κύκλος της αντίδρασης οδηγείται από το ΑΤΡ και την υδρόλυση. Καθώς το μη 

εγγενές πολυπεπτίδιο εισέρχεται στον δεσμευμένο με ΑΤΡ δακτύλιο, το groES συνδέεται 

και η αντίδραση αυτή διαρκεί 10 δευτερόλεπτα. Μετά τα 10 δευτερόλεπτα λαμβάνει 

χώρα το φαινόμενο της υδρόλυσης, καθώς υδρολύεται το ΑΤΡ σε ADP, και πλέον το 

πλέγμα ADP είναι έτοιμο να εκφορτιστεί (χρόνος ημιζωής λίγο λιγότερο από 1 

δευτερόλεπτο). Ο τρόπος που λειτουργούν οι δακτύλιοι μεταξύ τους είναι 

αντισυνεργατικός εννοώντας πως όταν το ΑΤΡ υδρολύεται στον επάνω δακτύλιο, 

εμποδίζει την είσοδο του ΑΤΡ στον αντίθετό του (από κάτω) δακτύλιο. Καθώς το ΑΤΡ 

στη συνέχεια εισέρχεται στον κάτω δακτύλιο  στέλνει αλλοστερικό σήμα που εκτοξεύει 

όλους τους συνδέτες (binders), λύνοντας τον αναδιπλούμενο-ενεργό δακτύλιο. Την ίδια 

στιγμή που το ΑΤΡ φτάνει στον κάτω δακτύλιο, το groES γίνεται ο ενεργός δακτύλιος 

καθώς ο επάνω έχει πλέον αποφορτιστεί και γίνεται ανενεργός. 

Η διαδικασία ταλαντώνεται μπρος-πίσω από τον έναν στο άλλο δακτύλιο 

καθιστώντας τους εναλλάξ ενεργούς με το ΑΤΡ να εκτοξεύει ταυτόχρονα συνδέτες σε 
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αυτόν που ήταν ενεργός αναδιπλούμενος και ταυτόχρονα πυροδοτεί την παραγωγή ενός 

νέου τριμερούς συμπλόκου cis. Η αναδιπλωμένη πρωτεΐνη περιέχει έναν λιπαρό 

υδρόφοβο πυρήνα και εκθέτει τις ηλεκτροστατικές-ηλεκτροφιλικές επιφάνειες προς στον 

υδάτινο διαλύτη. Κάτω από κυτταρικές συνθήκες υψηλής θερμοκρασία και υψηλής 

συγκέντρωσης πρωτεϊνών - αντιδράσεις στρες - μπορεί να προκύψει λάθος αναδίπλωση, 

εκθέτοντας τον υδρόφοβο πυρήνα στον διαλύτη και ως αποτέλεσμα οι πρωτεΐνες 

συγκεντρώνονται δημιουργώντας ένα πολυμοριακό συσσωμάτωμα.  

Η λειτουργία των μοριακών συνοδών είναι να αναγνωρίζουν μια τέτοια 

εκτεθειμένη υδρόφοβη επιφάνεια με τις προτεινόμενες υδρόφοβες επιφάνειες του 

αντίστοιχου μοριακού συνοδού. Οι υδροφοβικές επαφές μεταξύ συνοδού και 

πολυπεπτιδίου εμποδίζουν τη συσσώρευση της μη εγγενούς πρωτεΐνης. (Fenton & 

Horwich, 1996)  

 

HSP70 

 

Η HSP70 οικογένεια μοριακών συνοδών (molecular chaperones) συγκαταλέγεται 

στις πιο διαδεδομένες κατηγορίες συνοδών και εξελικτικά κατατάσσετε σε όλους τους 

οργανισμούς ως η πιο συντηρημένη. (Radons, 2016) Έχει διαπιστωθεί πως είναι οι 

ιδανικοί μοριακοί δείκτες για την ποσοτικοποίηση της απόκρισης στη θερμική 

καταπόνηση. 

 

Δομή 

 

 Οι HSP70 αποτελούνται από δυο περιοχές: την περιοχή δέσμευσης των 

νουκλεοτιδίων (NBD - Nucleotide Binding Domain), Ν-τελική και την περιοχή 

δέσμευσης των πεπτιδίων (SBD – Substrate Binding Domain), C-τελική (Fernández-

Fernández & Valpuesta, 2018) 

 

Λειτουργία 

 

 Οι Hsp70 προσδένονται σε εκκολαπτόμενες αλυσίδες κατά τη μετάφραση, 

διευκολύνει στην αναδίπλωση ακόμα και στη σύνδεση με άλλους συνοδούς. (Willmund, 

et al., 2013) Η υδρόλυση του ATP κινητοποιεί τις Hsp70 για την αναδίπλωση, 
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επιδιόρθωση, αποικοδόμηση και αποτροπή συσσωματωμάτων των πρωτεϊνών. 

(Fernández-Fernández & Valpuesta, 2018)  

 

 

 

 

Figure 3. Λειτουργία HSP70 (Willmund, et al., 2013)  

 

HSP90 

 

Οι Hsp90 βρίσκονται σε όλους τους οργανισμούς και σε μεγάλες ποσότητες 

καθώς λαμβάνει μέρος σε πολλές κυτταρικές δράσεις. Είναι σημαντική για την απόκριση 

του κυττάρου στο στρες και αποτελεί βασικό παράγοντα στη διατήρηση της κυτταρικής 

ομοιόστασης.  Έχει αποδειχτεί πως λειτουργεί θεραπευτικά έναντι του καρκίνου, έναντι 

νευροεκφυλιστικών διαταραχών και στην ανάπτυξη αντι-ιικών και αντι-πρωτοζωικών 

λοιμώξεων.  (Jackson, 2012) 

 

Δομή 

 

Οι HSP90 αποτελούνται από τρεις κύριες συντηρημένες περιοχές: την Ν-τελική 

περιοχή (NΒD - Nucleotide Binding Domain), περιοχή δέσμευσης νουκλεοτιδίων, τη 

μεσαία περιοχή (MD) και την C-τελική (CTD) υπεύθυνη για τον διμερισμό της 

πρωτεΐνης. (Hoter, et al., 2018) 
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Λειτουργία 

 

Οι Hsp90 βοηθάνε στην αναδίπλωση των πρωτεϊνών και στην πρόληψη 

συσσωματωμάτων των πρωτεϊνών καθώς και στην σταθεροποίηση μετουσιωμένων 

πρωτεϊνών λόγω θερμικού στρες. 

 

 

 

Figure 4. Λειτουργία HSP90 (Li, et al., 2012) 

 
 

sHSPs 

 

Οι μικρές πρωτεΐνες θερμικού σοκ (sHsps) συναντώνται σε όλα τα είδη και είναι 

σημαντικές για την ανοχή στο στρες. Αποτρέπουν τη συσσωμάτωση πρωτεϊνών και 

βοηθούν στην αναδίπλωσή τους. Έχει αποδειχτεί πως εκφράζονται σε ασθένειες τους το 

Αλτσχάιμερ, το Πάρκινσον, ο καρκίνος και σε νευροεκφυλιστικές ασθένειες. 

(Bakthisaran, et al., 2015) 
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Δομή 

 

Οι sHSPs αποτελούνται από δυο κύριες περιοχές: την Ν-τελική περιοχή (NTD), 

περιοχή δέσμευσης νουκλεοτιδίων και την C-τελική (CTE) υπεύθυνη για τον διμερισμό 

τους πρωτεΐνης. 

 

Λειτουργία 

 

Οι sHSPs δεσμεύουν μερικώς μετουσιωμένες πρωτεΐνες, αποτρέποντας τη 

συσσωμάτωση τους κατά τη διάρκεια του στρες. 

 

 

 

Figure 5. Λειτουργία sHSP (Li, et al., 2012) 
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Κλιματική αλλαγή  

 

Η κλιματική αλλαγή οφείλεται σε ανθρώπινες πράξεις και φυσικές διαδικασίες με 

αποτέλεσμα επιπτώσεις στο κλίμα και στην ατμόσφαιρα.  

 

Οι παράγοντες που επηρεάζονται από την κλιματική αλλαγή και έχουν αντίκτυπο 

στην άμπελο και στην παραγωγή οίνου είναι (Venios, et al., 2020) Η υπερθέρμανση του 

πλανήτη 

1. Η μετατόπιση καλλιέργειας της αμπέλου 

2. Αλλαγή στη χημική σύσταση των σταφυλιών και κατ’ επέκταση στον 

οργανοληπτικό χαρακτήρα του οίνου 

3. Η αύξηση των εντόμων και κατ’ επέκταση των ασθενειών που μεταδίδουν 

 

Η συνεχής μεταβολή του παγκόσμιου κλίματος οδηγεί τον πλανήτη σε υπερθέρμανση 

και έλλειψη νερού, μεταξύ άλλων, με αποτέλεσμα την επιδείνωση όλων των 

προαναφερθέντων καταπονήσεων αλλά και τη δημιουργία νέων. Η σημαντικότερη αιτία 

υπερθέρμανσης είναι το φαινόμενο του θερμοκηπίου, όπου ένα μέρος της ενέργεια που 

η Γη ακτινοβολεί προς το διάστημα δεσμεύεται από ατμοσφαιρικά αέρια με αποτέλεσμα 

να επιστρέφει σε αυτήν και να αυξάνει τη θερμοκρασία της. Μια ανοδική μετατόπιση της 

εποχιακής θερμοκρασίας θα μετατοπίσει δραματικά τα στάδια ωρίμανσης: ανθοφορίας, 

περκασμού και της συγκομιδής. Έχει παρατηρηθεί ότι οι πιο κρύες θερμοκρασίες 

οδηγούν σε ατελή ωρίμανση με υψηλή οξύτητα, χαμηλά σάκχαρα και άγουρες γεύσεις, 

ενώ οι θερμότερες δημιουργούν υπερώριμα φρούτα με χαμηλή οξύτητα, υψηλή 

περιεκτικότητα σε σάκχαρα και ωριμότερες γεύσεις. 

 

Η γεωγραφική μετατόπιση της καλλιέργειας της αμπέλου εντείνεται με το πέρασμα 

των χρόνων καθώς οι περιοχές που ευδοκιμεί η άμπελος τείνουν προς τον Βόρειο και 

Νότιο πόλο. Η υπερθέρμανση του πλανήτη δεν είναι ομοιόμορφη καθώς υπάρχει 

μεγαλύτερη θέρμανση στην ξηρά και στα υψηλότερα γεωγραφικά πλάτη, ειδικά στο 

βόρειο ημισφαίριο.  
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Παραδείγματα: 

- Μέχρι το 2100, είναι πιθανό οι Ηνωμένες Πολιτείες να χάσουν έως και το 81% 

των εκτάσεων αμπέλου υψηλής ποιότητας. 

- Στην Καλιφόρνια, η μείωση του γλυκού νερού τον επόμενο μισό αιώνα μπορεί να 

προκαλέσουν τεράστια απώλεια καλλιεργήσιμης γης σταφυλιών υψηλής 

ποιότητας, ειδικά στη Νάπα και τη Σάντα Μπάρμπαρα όπου η απώλεια γης μπορεί 

να είναι κοντά στο 50%. 

 

Πέρα από την καλλιέργεια η κλιματική αλλαγή έχει επίδραση και στη χημική 

σύσταση των σταφυλιών λόγω των αλλαγών στα καιρικά πρότυπα αλλά και στην αύξηση 

επιπέδων του διοξειδίου του άνθρακα, άρα προοδευτικά και στα οργανοληπτικά 

χαρακτηριστικά του. Η αύξηση του CO2 σε συνδυασμό με την αύξηση της θερμοκρασίας 

και μια μετατόπιση της σχετικής υγρασίας μπορεί να αυξήσει τη βιομάζα, την αύξηση 

των σακχάρων και να μειώσει τα επιπέδων οξέων, επηρεάζοντας το άρωμα και τη γεύση 

του σταφυλιού.  

 

Η άνοδος της θερμοκρασίας θα συνεχίσει να διεγείρει το λιώσιμο των πάγων το οποίο 

θα επηρεάσει το παγκόσμιο επίπεδο της θάλασσας αλλά και τα ωκεάνια ρεύματα που 

είναι υπεύθυνα για τα παγκόσμια καιρικά και κλιματικά πρότυπα. Τα μοντέλα αλλαγής 

υποδεικνύουν μείωση των βροχοπτώσεων σε υποτροπικές χερσαίες περιοχές και αύξηση 

τους σε πιο βόρεια γεωγραφικά πλάτη και στον ισημερινό. Μεγαλύτερη πίεση θα ασκηθεί 

στα αποθέματα γλυκού νερού λόγω εντονότερης εξάτμισης. Ενώ τμήμα του πάγου της 

που λιώνει στη Γροιλανδία θα ανακόψει το θερμό Ρεύμα του Κόλπου, δημιουργώντας 

έναν ψυχρότερο βόρειο Ατλαντικό και ψυχρότερες ακτές στη βόρεια Ευρώπη, 

αντισταθμίζοντας τη θέρμανση του εσωτερικού. 

 

Οι αλλαγές θερμοκρασίας και υγρασίας μπορεί να αυξήσουν την παρουσία εντόμων 

και ασθενειών που μεταδίδονται από αυτά καθώς τα όρια θερμοκρασίας τους 

μετακινούνται προς τους πόλους. Η αλλαγή των καιρικών συνθηκών καθώς και τα 

επίπεδα CO2 μπορεί να επηρεάσουν την ανάπτυξη και την ποιότητα της βελανιδιάς, του 

πρωτογενούς ξύλου που χρησιμοποιείται για την παλαίωση του κρασιού σε βαρέλι. 

Μελέτες πολλών ειδών βελανιδιάς δείχνουν ότι η αύξηση του ατμοσφαιρικού CO2 μπορεί 

να επιταχύνει την παραγωγή σε διπλάσια επίπεδα με αποτέλεσμα το μέγεθος και ο 

αριθμός των αγώγιμων αγγείων στα στελέχη αυξάνονται δημιουργώντας διευρυμένες 
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διόδους πιο ευάλωτες σε ζημιές και αστοχίες κατ’ επέκταση και τα βαρέλια. Καθώς μια 

μετρήσιμη μείωση στη συγκέντρωση της τανίνης, της ελλαγιταννίνης η οποία μπορεί να 

επηρεάσει τη συνολική ποιότητα του βαρελιού μειώνοντας τις τανίνες που 

απελευθερώνονται στο τελικό κρασί. (Mozell & Thach, 2014) 

 

Hsp100 

 

Ταξινόμηση και Δομή  

 

Οι Hsp100 δεσμεύονται σε αμυλοειδείς ίνες και επαναφέρουν τις 

συσσωματωμένες πρωτεΐνες στην εγγενή μορφή τους.  

 

Η κατηγορία των Hsp100 ανήκει στην υπερ-οικογένεια ΑΑΑ+ των ΑΤΡασών η 

οποία ορίζεται από ένα βασικό πυρήνα 200-250 αμινοξέων που περιλαμβάνουν την α-

ελικοειδή περιοχή και μια περιοχή σύνδεσης νουκλεοτιδίων τύπου Walker. Έχουν τη 

δυνατότητα να αναδιαμορφώνουν το υπόστρωμα της πρωτεΐνης με τον τρόπο της 

εξαρτώμενης ΑΤΡ.  

 

Οι Hsp100 συνοδοί κατηγοριοποιούνται σε 2 κατηγορίες: 

- κατηγορία Ι:  πρωτεϊνών με δύο ενότητες ΑΑΑ+  

- κατηγορία ΙΙ: με συνοδούς.  

 

 

 

Figure 6. Δομή Πρωτεϊνών Hsp100 (Silva, 2014) 
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Κατηγορία Ι 

 

Οι Hsp100/Clp είναι μια κατηγορία μοριακών συνοδηγών που έχουν τη 

δυνατότητα να διαλυτοποιούν σχεδόν κάθε πρωτεΐνη που δημιουργεί συσσωμάτωμα 

μετά από έκθεση σε έντονο στρες.  

 

Δεν απαιτούνται κάτω από φυσιολογικές συνθήκες ανάπτυξης, προκαλούνται από 

υπερβολική ζέστη ή άλλες έντονες καταπονήσεις. Η ClpA είναι η πρώτη πρωτεΐνη των 

Hsp100 που ανακαλύφθηκε σαν συστατικό της εξαρτώμενης από ΑΤΡ πρωτεάσης. Πήρε 

το όνομά της από την ικανότητά της να προάγει την πρωτεόλυση της καζεΐνης 

(καζεϊνολυτική πρωτεάση ή Clp) (Lund, 2001). 

 

Οι πρωτεΐνες Clp/Hsp100 συγκεντρώνονται σε δομές δακτυλίου που 

περιλαμβάνουν έξι πρωτομερή. Η κρυσταλλική δομή του ClpB φανερώνει την παρουσία 

ενός Ν-τερματικού τομέα (τομέας Ν) που ακολουθείται από μια περιοχή δέσμευσης 

νουκλεοτιδίων (NBD-1), μια μεσαία περιοχή (τομέας M) και μια δεύτερη περιοχή 

σύνδεσης νουκλεοτιδίων (NBD-2 ). Όλες οι πρωτεΐνες Clp κατηγορίας Ι μοιράζονται σε 

μεγάλο βαθμό ομόλογα NBDs. Οι τομείς Ν και Μ βρίσκονται σε συγγενική απόσταση 

όταν είναι παρόντες. Για παράδειγμα, το ClpC έχει συντομευμένο τομέα M και το ClpA 

στερείται τομέα M.  

 

Κατηγορία ΙΙ 

 

Από την άλλη πλευρά, στις πρωτεΐνες κατηγορίας II, μονό το NBD είναι 

συγγενικά πιο ομόλογο με το NBD-2 των πρωτεϊνών της κατηγορίας Ι. Οι Hsp104, που 

θα δούμε παρακάτω και το βακτηριακό ClpB, μακρινός συγγενής τους ClpA, ClpC 

ανήκουν στην κατηγορία Ι ενώ τα ClpX και HslU αποτελούν μέρος των συνοδών της 

κατηγορίας II. 

 

ClpB/Hsp100 

 

Στα φυτά, μία από τις πιο μελετημένες πρωτεΐνες είναι η ClpB1 (At1g74310), πιο 

γνωστή στο Arabidopsis thaliana AtHsp101, μια πρωτεΐνη θερμικού σοκ που απαιτείται 
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για τον εγκλιματισμό σε υψηλές θερμοκρασίες. Η λειτουργία της ClpB/Hsp100 δεν 

περιορίζεται στο θερμικό στρες, αλλά ένα συγκεκριμένο μέλος της οικογένειας παρέχει 

λειτουργίες «καθαριότητας» που είναι απαραίτητες για την ανάπτυξη χλωροπλάστη.  

 

 

 

Figure 7. Δομή ClpB/Hsp100 (Lee, et al., 2004) 

 

Το Arabidopsis Thaliana έχει τρία ομόλογα ClpB/Hsp100, το AtHsp101 

(At1g74310), το ClpB-p (At5g15450) και το ClpB-m (At2g25140).  

Το ClpB1 (AtHsp101) βρίσκεται στο κυτταρόπλασμα και έχει μελετηθεί με κάθε 

λεπτομέρεια. Οι της δύο πρωτεΐνες ClpB εντοπίζονται σε οργανίδια.  

Η ClpB3 έχει μια Ν-τελική ακολουθία διέλευσης που προβλέπει ότι θα μπορούσε να 

εντοπιστεί είτε στο Ενδοπλασματικό Δίκτυο (ER) είτε σε χλωροπλάστες έτσι προκύπτει 

το ClpB-p που είναι απαραίτητο για την κανονική ανάπτυξη του χλωροπλάστη και την 

ανάπτυξη των φυτών, ενώ η ClpB4 στα μιτοχόνδρια και προκύπτει το ClpB-m.  

Το AtHsp101 είναι απαραίτητο για την επίκτητη θερμοανεκτικότητα τόσο των 

σκουρόφυτων όσο και των ανοιχτόχρωμων δενδρυλλίων, αλλά καμία παρόμοια 

συμμετοχή στην ανοχή στη θερμότητα δεν μπορεί να αποδειχθεί ούτε για το ClpB-p ούτε 

για το ClpB-m. (Lee, et al., 2007). 
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Hsp104 - γνώσεις στον ανθρώπινο οργανισμό 

 

Οι HSP100 περιλαμβάτηςν τις Hsp104, ικανές να διασπάσουν πρωτεΐνες στη 

ζύμη και γενικά λειτουργούν ως ένα είδος ΑΑΑ+. Μπορούν να ξεδιπλώσουν μια 

πρωτεΐνητηςι να της δώσουν την ευκαιρία να ξαναδιπλωθεί της φυσική της κατάσταση. 

 

Δομή Hsp104  

 

Αποτελείται από έναν εξαμερικό δακτύλιο που φέρει από δυο περιοχές δέσμευσης 

νουκλεοτιδίων NBDs οι οποίες συνδέονται με το ΑΤΡ για να ενεργοποιήσουν το 

σύστημα συνοδών πρωτεϊνών. 

 

 

Figure 8. Δομή HSP104 (Mack & Shorter, 2016) 
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Η υδρόλυση της ΑΤΡ πυροδοτεί μια διαμορφωτική αλλαγή στο σύστημα που 

επιτρέπει τη μετατόπιση των πολυπεπτιδίων κατά μήκος του συστήματος. 

 

Στον εξαμερικό δακτύλιο υπάρχουν έξι περιοχές για κάθε NBD που 

ενεργοποιούνται από το ΑΤΡ. 

 

 
 

Figure 9. Περιοχές για κάθε NBD (Michalska, et al., 2019) 

 

Με αυτό τον τρόπο οι πρωτεΐνες μετατοπίζονται στο εσωτερικό της Hsp104 

καθώς τις κυκλώνει, κινείται αριστερόστροφα αποσυσσωρεύοντας αποτελεσματικά τα 

αμυλοειδή. 

1. Αποτρέπει τα συσσωματώματα των α-Synuclein ολιγομερών σε α-Synuclein 

ινίδια αποτρέποντας την ασθένεια του Πάρκινσον 

2. Αποσυναρμολογεί, με τη βοήθεια των Hsp40 και Hsp70,  τα συσσωματώματα α-

Synuclein ινίδια σε α-Synuclein μονομερών. 
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Μέσω του μηχανισμού τους μακροπρόθεσμος στόχος από πειράματα in vivo της 

έρευνας είναι να αναπτυχθούν θεραπείες για την καταπολέμηση των νευροεκφυλιστικών 

ασθενειών. Καθώς είναι η μόνη γνωστή που διασπάει συσσωματώματα. (Shorter, n.d.) 

 

 

 

Figure 10. Λειτουργία HSP104 (Mack & Shorter, 2016) 

 

Η τρισδιάστατη μοντελοποίηση του Hsp104/ClpB το κάνει να παρουσιάζεται ως 

εξαμερές με δομή τριών επιπέδων. Το ένα επίπεδο αποτελείται από τον τομέα Ν,  το 

δεύτερο από την NBD-1 και τρίτο περιέχει την NBD-2 και τον τομέα C. Οι 

κρυοηλεκτρονικοί μικροσκοπικοί χάρτες των Hsp104 δείχνουν επίσης μια μεγάλη 

κεντρική κοιλότητα με έναν κορυφαίο αλλά όχι απομακρυσμένο πόρο. Επιπλέον, η 

Hsp104 περιέχει ένα μικρό C-τερματικό τομέα, αποτελούμενο από 38 αμινοξέα (τομέας 

C) στο τέλος  του NBD-2 που δεν υπάρχει στο ClpB. Αυτή η περιοχή έχει εμπλακεί στη 

θερμο-ανθεκτικότητα και τη συναρμολόγηση εξαμερών. 
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Hsp104 και ClpB: Μηχανήματα διαχωρισμού πρωτεϊνών 

 

Οι τομείς σύνδεσης νουκλεοτιδίων των Hsp104 και ClpB περιέχουν τα 

χαρακτηριστικά μοτίβα Walker A και B και τα μοτίβα αισθητήρα-1 και -2. Και οι δύο 

τομείς σύνδεσης νουκλεοτιδίων είναι ικανοί να συνδέσουν και υδρολύσουν την ΑΤΡ. Η 

δέσμευση ATP στον τομέα σύνδεσης σταθεροποιεί την ολιγομερή κατάσταση και της 

αλληλεπιδράσεις με το υπόστρωμα. Η υδρόλυτης της ATP παρέχει ενέργεια για την 

αναδιαμόρφωση πρωτεϊνών. Η παρουσία του τομέα Μ είναι μοναδικη για τις πρωτεΐνες 

Hsp104 και ClpB και τις διακρίνει από τις άλλες πρωτεΐνες της κατηγορίας Ι. Αποτελείται 

από δύο αντι-παράλληλα σπειροειδή πηνία που ομοιάζουν με έλικα δύο λεπίδων και 

εισάγεται στο πεδίο σύνδεσης ATP. Η παρουσία του τομέα Μ διαπιστώνεται ότι είναι 

απαραίτητη της τη δραστηριότητα της πρωτεϊνικής αναδιαμόρφωσης των πρωτεϊνών. 

 

Το μεγαλύτερο μέρος της λειτουργίας διάσπασης από το ClpB/Hsp104 

πραγματοποιείται σε συνεργασία με το σύστημα συνοδών Hsp70/DnaK και τα δυο 

συστήματα δρουν συνεργατικά για την αναδιαμόρφωση των υποστρωμάτων στα οποία 

το καθένα μπορεί να δράσει ξεχωριστά.  

 

Ο ακριβής καταμερισμός εργασίας μεταξύ Hsp70 και Hsp104 δεν έχει ακόμη 

καθοριστεί. Είναι πιθανό ότι το σύστημα Hsp70 λειτουργεί νωρίς στη διαδικασία 

διάσπασης βοηθώντας την εξαγωγή πολυπεπτιδίων από τα συσσωματώματα και 

παρουσιάζοντας μη δομημένες περιοχές του συσσωματώματος στο Hsp104. 

Ταυτόχρονα, μπορεί να διαμορφώσει τον κύκλο ATPάσης του Hsp104 για να 

διευκολύνει τη διαδικασία αναδιαμόρφωσης της πρωτεΐνης. Η δεύτερη δυνατότητα είναι 

η δράση του συστήματος Hsp70 στη διαδικασία διάσπασης βοηθώντας στην 

επανενεργοποίηση πρωτεϊνικών υποστρωμάτων που αποτυγχάνουν να αναδιπλωθούν 

αυθόρμητα μετά τη δράση του Hsp104. Παρόλο που δεν έχει παρατηρηθεί άμεση 

επίδειξη φυσικών συμπλεγμάτων μεταξύ Hsp104 και Hsp70, η εξαμερής μορφή του ClpB 

βρέθηκε ότι συσχετίζεται με το DnaK μέσω της έλικας-3 του Μ τομέα του. 

 

Πρόσφατες μελέτες που χρησιμοποίησαν πρωτεΐνες πρίον ζυμομυκήτων έδωσαν 

στοιχεία ότι το Hsp104 από μόνο του έχει την έμφυτη ικανότητα να αναδιαμορφώνει 

πρωτεΐνες υποστρώματος. Οι υψηλές συγκεντρώσεις του Hsp104 εμποδίζουν τη 
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συγκέντρωση των πρωτεϊνών πρίον ζυμομυκήτων σε μεγάλες αδιάλυτες ίνες 

εξαλείφοντας τα ολιγομερή ενδιάμεσα που δημιουργούν τον πυρήνα του συγκροτήματος 

των ινών, αν και η συνολική διαδικασία απαιτεί αλληλεπίδραση άλλων οικογενειών 

τσαπερονίων.  

 

Αυτή η παρατήρηση τεκμηριώνεται περαιτέρω από μια μελέτη που δείχνει ότι και 

οι δύο πρωτεΐνες Hsp104/ClpB έχουν την εγγενή ικανότητα να ξεδιπλώνουν φυσικώς 

διπλωμένες πρωτεΐνες ανεξάρτητα από το σύστημα Hsp70. Ωστόσο, στις περισσότερες 

περιπτώσεις, το Hsp104 και το ClpB συνεργάζονται με το σύστημα τσαπερονίων 

Hsp70/DnaK για να αναδιαμορφώσουν και να διαχωρίσουν υποστρώματα που 

κυμαίνονται από συγκεκριμένες διατεταγμένα αμυλοειδείς ίνες όπως οι πρίον έως 

εξαιρετικά ακατάστατα αδιάλυτα πρωτεϊνικά συσσωματώματα.  

 

Οι μεταλλάξεις στις Hsp104/ClpB έχουν ως αποτέλεσμα μειωμένη θερμοαντοχή, 

ελαττώματα στην κυτταρική διαίρεση και συσσώρευση συγκεντρωμένων αμυλοειδών 

πρωτεϊνών. Απαιτείται περαιτέρω ανάλυση για να κατανοηθεί η αλληλεπίδραση μεταξύ 

του Hsp104/ClpB και του συστήματος Hsp70/DnaK.  

 

Στον άνθρωπο παραδείγματος χάριν: οι Hsp104 αναστέλλει ισχυρά την 

αμυλοειδογένεση Αβ42, η οποία συνδέεται με τη νόσο Αλτσχάιμερ. Αναστέλλει και 

αντιστρέφει το σχηματισμό ολιγομερών α-συνουκλεΐνης και ινών που παρατηρούνται 

στη νόσο του Πάρκινσον. Περαιτέρω, το Hsp104 ανταγωνίζεται τον εκφυλισμό των 

ντοπαμινεργικών νευρώνων που προκαλείται από τη λανθασμένη αναδίπλωση α-

συνουκλεΐνης στην μέλανα ουσία του αρουραίου. Όλες αυτές οι παρατηρήσεις 

υποδεικνύουν την ανάπτυξη του Hsp104 ως θεραπευτικού παράγοντα. 

 

 
 

Figure 11. Λειτουργία συνοδών πρωτεϊνών Clp/Hsp100 (Silva, 2014) 
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Πρωτεάσες ΑΑΑ+: ΑΤΡ τροφοδοτούμενα διαμερίσματα αποικοδόμησης 

πρωτεϊνών 

 

Σχηματίζουν μια σημαντική υποοικογένεια μηχανών ΑΑΑ+ που λειτουργούν σε 

ΑΤΡ-εξαρτώμενη αποικοδόμηση πρωτεΐνης σε κύτταρα που κυμαίνονται από 

βακτηριακά έως ανθρώπινα. Η ClpXP είναι μια σχετικά απλή και καλά χαρακτηρισμένη 

πρωτεάση ΑΑΑ+ και αποτελεί τη βάση για την κατανόηση άλλων ΑΤΡ-εξαρτώμενων 

πρωτεασών, συμπεριλαμβανομένων των ClpAP, 42 ClpCP, HslUV, Lon, FtsH, PAN/20S 

και του 26S πρωτεασώματος.  

Η ClpAP ήταν η πρώτη πρωτεάση AAA+ που αναγνωρίστηκε. Το ClpAP 

αποτελείται από την ClpA που λειτουργούσε ως ΑΤΡάση και μια ξεχωριστή πεπτιδάση 

ClpP. Η ClpP από μόνη της, μπορούσε να αφομοιώσει μικρά πεπτίδια αλλά δεν είχε 

σημαντική δράση έναντι των πρωτεϊνών. Η αποικοδόμηση των πρωτεϊνικών 

υποστρωμάτων απαιτεί συνδυαστική δράση υδρόλυσης των ClpA, ClpP και ATP. Η 

ClpX αναγνωρίστηκε αργότερα ως πρωτεάση ΑΑΑ+ που πραγματοποίησε εξαρτώμενη 

από ΑΤΡ πρωτεόλυση υποστρωμάτων όπως η πρωτεΐνη αντιγραφής βακτηριοφάγων λΟ. 

Περαιτέρω, διαπιστώθηκε ότι οι ClpXP και ClpAP διέφεραν στις ιδιαιτερότητές τους στο 

υπόστρωμα και οι μονάδες ΑΑΑ+ αυτών των πρωτεασών ήταν υπεύθυνες για την 

αναγνώριση υποστρωμάτων. 

Το ClpXP αποτελείται από δύο διακριτές πρωτεΐνες. Μια AAA+ ATPάση που 

ονομάζεται ClpX και μια πεπτιδάση που ονομάζεται ClpP. Η ClpX αναγνωρίζει αδόμητες 

αλληλουχίες πεπτιδίων σε πρωτεϊνικά υποστρώματα και ξεδιπλώνει τη σταθερή 

τριτοταγή δομή της πρωτεΐνης. Η ξεδιπλωμένη αλυσίδα πολυπεπτιδίου στη συνέχεια 

τυλίγεται ή μετατοπίζεται σε ένα απομονωμένο πρωτεολυτικό διαμέρισμα σε ClpP για 

αποικοδόμηση σε μικρά πεπτιδικά θραύσματα. Η ClpX μπορεί επίσης να λειτουργήσει 

ως ΑΤΡ-εξαρτώμενη αποσυναρμολόγησης συνοδών απουσία της ClpP.  

Οι βιοχημικές λειτουργίες της ClpX περιλαμβάνουν δέσμευση υποστρωμάτων, 

προσαρμογέων και ClpP και τέλος ξεδίπλωση πρωτεϊνών και μετατόπιση πολυπεπτιδίου. 

Η σύνδεση της ATP με την ClpX οδηγεί σε παραγωγική αλληλεπίδραση μεταξύ ClpX 

και ClpP. Ωστόσο, το ξεδίπλωμα και η μετατόπιση του υποστρώματος απαιτεί τόσο 

δέσμευση ΑΤΡ όσο και υδρόλυση για να ενεργοποιήσει τις αλλαγές στη διαμόρφωση του 

ενζύμου που θα οδηγήσουν σε αυτές τις μηχανικές διεργασίες. 
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Το ClpXP αναγνωρίζει τα υποστρώματά του με δύο μηχανισμούς. Πρώτον, είναι 

η άμεση αναγνώριση όπου η ClpX αναγνωρίζει πρωτεϊνικά υποστρώματα συνδεόμενο 

με μικρές μη δομημένες αλληλουχίες πεπτιδίων, οι οποίες ονομάζονται ετικέτες 

αποικοδόμησης, degrons ή σήματα αναγνώρισης. Μπορεί επίσης να δεσμεύσει και να 

υποβιβάσει τις πρωτεΐνες που περιέχουν την αλληλουχία του Ε. Coli ssrA-tag στον 

τερματικό τομέα C τους.  

Ο δεύτερος μηχανισμός είναι η αναγνώριση μέσω προσαγωγέων. Εδώ δύο 

πρωτεΐνες προσαρμογής, SspB και RssB συνεργάζονται με την ClpXP για να ρυθμίσουν 

την πρωτεόλυση συγκεκριμένων υποστρωμάτων. Η SspB βοηθά στην παροχή πρωτεϊνών 

με ετικέτα ssrA και επιπλέον υποστρώματα για την αποδόμηση ClpXP. Η RssB είναι 

ένας ρυθμιστής απόκρισης δύο συστατικών που ελέγχει τον παράγοντα αποδόμησης E. 

coli στατικής φάσης μεταγραφής σS. Η SspB ενισχύει ειδικά την αποικοδόμηση που 

προκαλείται από το ClpXP μειώνοντας το KM και επιτρέπει στο ClpXP να δράσει ακόμη 

και σε χαμηλή συγκέντρωση υποστρώματος. 

Γενικά, η κατηγορία πρωτεασών AAA+ όπως η ClpX εμπλέκεται στο ξεδίπλωμα 

και τον υποβιβασμό μιας τεράστιας ποικιλίας πρωτεϊνών με ένα ευρύ φάσμα δομών και 

σταθερότητας και έτσι λειτουργεί στη διατήρηση του ποιοτικού ελέγχου της πρωτεΐνης 

και των πολυάριθμων ρυθμιστικών κυκλωμάτων σε βακτήρια και ευκαρυωτικά 

οργανίδια. 

 

 
 

Figure 10. Λειτουργία HSP104  (Silva, 2014) 
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Από την αναθεώρηση και σύνθεση της ήδη υπάρχουσας βιβλιογραφίας 

παρατηρούμε πως η λειτουργία των Πρωτεϊνών Θερμικού Στρες (HSP) είναι πολύ 

σημαντική για τα φυτά, την άμπελο και αλλά και τον ανθρώπινο οργανισμό (όπως 

παρατηρείται από τις έρευνες που έχουν γίνει όσον αφορά τις Hsp104 οι οποίες φαίνεται 

να είναι ένα κλειδί για την καταπολέμηση του Αλτσχάιμερ, του Πάρκινσον και όχι μόνο). 

Στηριζόμενοι στην μέχρι ώρας έρευνα παρατηρούμε πως υπάρχει ένα μεγάλο 

κενό γνώσης αναφορικά με τις HSP100 και HSP104 στην άμπελο και ως εκ τούτου η 

συγκεκριμένη έρευνα έχει σκοπό να εντοπίσει και να επαληθεύσει την ύπαρξη της 

οικογένειας Πρωτεϊνών Θερμικού Στρες Hsp100 στο αμπέλι. 

 

 

Μεθοδολογία 
 

Σε αυτό το κεφάλαιο αναφέρουμε στη μεθοδολογία η οποία χρησιμοποιήθηκε για 

τον εντοπισμό, την επαλήθευση και στη συνέχεια την καταγραφή της οικογένειας Hsp100 

στο αμπέλι. Στο βασικό μέρος του κεφαλαίου παρατίθεται ιστορική αναδρομή και 

ανάλυση των γνωστών μέχρι σήμερα Πρωτεϊνών Θερμικού Στρες (HSP), η λειτουργία 

τους, ο μηχανισμός μέσω του οποίου ενεργοποιούνται καθώς και σημαντικές παράμετροι 

όσον αφορά την κλιματική αλλαγή.  Στη συνέχεια επικεντρωνόμαστε στις HSP100 και 

στις κατηγορίες στις οποίες διαχωρίζονται, τη δομή τους και τη λειτουργία τους στους 

οργανισμούς που έχουν ταυτοποιηθεί. 

 

Σχεδιασμός έρευνας 

 

Βασιζόμενοι στο γενετικό υλικό του Arabidopsis thaliana (που αποτελεί φυτό 

μοντέλο για μοριακές και γενετικές μελέτες) και τις γνωστές περιοχές που εμφανίζονται 

οι Πρωτεΐνες Θερμικού Στρες (HSP), έγινε προσπάθεια εντοπισμού και στη συνέχεια 

ταυτοποίησης ομόλογων πρωτεϊνών με το Vitis vinifera. 

 

Τα στοιχεία για το γενετικό υλικό και τα γονίδια που εκφράζουν τις Πρωτεΐνες 

Θερμικού Στρες (HSP) στο Arabidopsis thaliana συλλέχθηκαν από την βάση δεδομένων 

Genebank και αναλύθηκαν. Η ανάλυση έγινε στον κλώνο Vitis vinifera PN40024 της 

ποικιλίας Pinot Noir της οποίας έχει ολοκληρωθεί η αλληλούχιση. Μέσω της τράπεζας 
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γονιδίων συλλέχθηκαν και συγκρίθηκαν με τις ταυτοποιημένες Πρωτεΐνες Θερμικού 

Στρες (HSP) του Arabidopsis thaliana που ανήκουν στην οικογένεια Heat shock protein 

101 για να βρούμε τα ποσοστά ομολογίας, μέσω του αλγόριθμου Blast (Basic Local 

Alignment Search Tool – NCBI, https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).  

 

Η έρευνα είναι απαγωγική καθώς ξεκινάμε από την θεωρία πως οι Πρωτεΐνες 

Θερμικού Στρες (HSP) παράγονται στα κύτταρα του εκάστοτε οργανισμού ως απόκριση, 

όταν εκτίθεται σε στρεσογόνες συνθήκες π.χ. μόλυνση, φλεγμονή, άσκηση, έκθεση του 

κυττάρου σε επιβλαβή υλικά (αιθανόλη, αρσενικό και ιχνοστοιχεία, μεταξύ πολλών 

άλλων), υπεριώδες φως, ασιτία, υποξία, έλλειψη αζώτου (στα φυτά) ή στέρηση νερού. 

Με τα υπάρχοντα ταυτοποιημένα γονίδια στο Arabidopsis thaliana σκοπός μας ήταν να 

αναγνωριστούν και να τα ταυτοποιηθούν στην άμπελο, Vitis vinifera, ώστε να ανοίξει ο 

δρόμος και σε μετέπειτα πειραματικές έρευνες να ελεγχθεί κατά πόσο είναι λειτουργικές 

και κατά πόσο θα μπορούσαν να βελτιώσουν την απόκριση της αμπέλου σε στρεσογόνες 

συνθήκες και ίσως να βελτιωθεί η δυνατότητα επιβίωσης στην κλιματική αλλαγή αλλά 

και η ευδοκίμηση ποικιλιών σε διαφορετικά κλίματα από αυτά που καλλιεργούνται 

σήμερα. 

 

Μέθοδοι και τεχνικές ανάλυσης 

 

Μέσω της βάσης δεδομένων GenBank βρέθηκε το γενετικό υλικό του Vitis 

Vinifera και τα παρακάτω αποτελέσματα. 

 

Table 1. Καταμερισμός γονιδίων του γενετικού υλικού του Vitis vinifera 

 

Στον παραπάνω πίνακα βλέπουμε πως το Vitis vinifera έχει συνολικά 29.927 

γονίδια εκ των οποίων τα 25.891 ανήκουν σε οικογένεις, ενώ τα 4.036 είναι αυτόνομα. 
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Τα γονίδια οικογενειών μοιράζονται καθώς στο δέντρο μιας οικογένειας ανήκουν 992, 

ενώ 24.899 συμπεριλαμβάνονται σε περισσότερες από μια οικογένειες.  

 

Table 2. Οικογένειες Πρωτεϊνών, γονίδια minimum και maximum συμμετοχή 

 

Στον παραπάνω πίνακα φαίνεται πως υπάρχουν 342 δέντρα οικογενειών και από 

τα 992 γονίδια, η μικρότερη οικογένεια αποτελείται από 2 γονίδια και η μεγαλύτερη από 

44 γονίδια. 

 

Table 3. Γονίδια οικογένειας HSP στο Arabidopsis thaliana 

 

 

Στον παραπάνω πίνακα έχουμε την καταγραφή των γονιδίων του Arabidopsis 

thaliana τα οποία ανήκουν στην οικογένεια HSP και στην συνέχεια ανάλυση τους. 
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Ανάλυση γονιδίων οικογένεια HSP του Arabidopsis thaliana 

 

1. At2g25030 βρίσκεται στο χρωμόσωμα 2 

2. CLPC2 (At3g48870) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 3 – χλωροπλάστης -{Hsp93-ΙΙΙ} 

Μπορεί να δρα ως καταστολέας της βιογένεσης της θυλακοειδής μεμβράνης που 

προκαλείται από FtsH και μπορεί να ενισχύσει τη φωτοαναστολή. Φαίνεται ότι 

δεν εμπλέκεται στην εισαγωγή χλωροπλαστικής πρωτεΐνης . Πιθανό συστατικό 

του στρωματικού κινητήρα εισαγωγής που σχετίζεται με TIC που εμπλέκεται στη 

μετατόπιση της εσωτερικής μεμβράνης. Έχει δραστηριότητα ATPase, αλλά όχι 

δραστηριότητα ADPase. Αλληλεπιδρά με πεπτίδια διέλευσης με προτίμηση 

θέσης. Ο εντοπισμός της αλληλουχίας σήματος στο Ν-τελικό άκρο μιας 

πρωτεΐνης φαίνεται υποχρεωτικός για να λάβει χώρα αλληλεπίδραση 

3. CLPB4 (At2g25140)βρίσκεται στο χρωμόσωμα 2 – μιτοχόνδρια  - 

{ClpB/Hsp100, ClpB-m} 

Φαίνεται να εμπλέκεται στην απόκριση ή την ανοχή στο θερμικό στρες. 

4. CLPB3 (At5g15450) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 5 – χλωροπλάστης - 

{ClpB/Hsp100, ClpB-p}  

Απαραίτητος για την ανάπτυξη χλωροπλάστη και τη βιωσιμότητα των σπόρων. 

Μεσολαβεί στο σχηματισμό εσωτερικής θυλακοειδής μεμβράνης και προσδίδει 

θερμοανεκτικότητα στους χλωροπλάστες κατά τη διάρκεια θερμικής 

καταπόνησης. 

5. CLPT1 (At4g25370) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 4 – χλωροπλάστης 

Βοηθητική πρωτεΐνη που ρυθμίζει τη συναρμολόγηση του συστήματος 

πλαστιδιακής πρωτεάσης Clp. Το CLPT1 συνδέεται πρώτα με τον επταμερικό 

δακτύλιο P που περιέχει τις υπομονάδες CLP3-6 ακολουθούμενο από το CLPT2, 

και μόνο τότε ο δακτύλιος P συνδυάζεται με τον δακτύλιο R που αποτελείται από 

τις υπομονάδες clpP1 και CLPR1-4. Μόλις το σύμπλεγμα πυρήνα 

συναρμολογηθεί πλήρως, στη συνέχεια συνδέεται με τον συνεργάτη συνοδού 

CLPC για να σχηματίσει τη λειτουργική πρωτεάση. Τα CLPT1 και CLPT2 είναι 

εν μέρει περιττά. 

6. CLPC1 (At5g50920) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 5 – χλωροπλάστης - { Hsp93} 

Υδρολύει το ATP και σχετίζεται με τη συσκευή εισαγωγής πρωτεΐνης 

χλωροπλάστη. Μπορεί να λειτουργήσει ως ο κινητήρας για τη μετατόπιση της 

πρωτεΐνης χλωροπλάστη, καθώς η μετατόπιση απαιτεί υδρόλυση ATP στο 
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στρώμα. Μπορεί να αλληλεπιδράσει με μια πρωτεάση παρόμοια με το ClpP που 

εμπλέκεται στην αποικοδόμηση μετουσιωμένων πρωτεϊνών στον χλωροπλάστη. 

Συμμετέχει στη ρύθμιση της βιοσύνθεσης της χλωροφύλλης β μέσω της 

αποσταθεροποίησης της πρωτεΐνης χλωροφύλλης α οξυγενάσης (CAO) ως 

απόκριση στη συσσώρευση χλωροφύλλης b. Συμμετέχει στην ομοιόσταση του 

σιδήρου των φύλλων. 

7. CLPD (At5g51070) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 5 – χλωροπλάστης 

Αλληλεπιδρά με μια πρωτεάση παρόμοια με το ClpP που εμπλέκεται στην 

αποικοδόμηση μετουσιωμένων πρωτεϊνών στον χλωροπλάστη. Η δραστηριότητα 

της ΑΤΡάσης του CLPD διεγείρεται από το CLPT1. Δεν έχει δραστηριότητα 

ADPase. Αλληλεπιδρά με πεπτίδια διέλευσης με προτίμηση θέσης. Ο εντοπισμός 

της αλληλουχίας σήματος στο Ν-τελικό άκρο μιας πρωτεΐνης φαίνεται 

υποχρεωτικός για να λάβει χώρα αλληλεπίδραση. 

8. CLPB1 ( At1g74310) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 4  στο ncbi = CLPB2  

Παίζει σημαντικό ρόλο στη θερμοανεκτικότητα. Μαζί με το HSA32, απαιτείται 

για τη μακροπρόθεσμη επίκτητη θερμοανοχή (LAT) στα φυτά και τη φυσική 

υψηλή βασική θερμοανοχή που παρατηρείται στα φυτά που βλασταίνουν. 

9. CLPD1 ( At1g74310) βρίσκεται στο χρωμόσωμα 1 – κυτταρόπλασμα - 

{ClpB/Hsp100, AtHsp101} 

Μπορεί να λειτουργήσει σε απόκριση στο θερμικό στρες. Μπορεί να 

αλληλεπιδράσει με μια πρωτεάση παρόμοια με το ClpP που εμπλέκεται στην 

αποικοδόμηση μετουσιωμένων πρωτεϊνών στον χλωροπλάστη. Συνοδός που 

εμπλέκεται στην απόκριση σε αβιοτικά στρες. Παίζει θετικό ρόλο κατά την 

αφυδάτωση και το στρες από το αλάτι. 
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Αποτελέσματα 
 

Γονίδια Hsp100 στο Vitis vinifera PN40024  
 

Προκειμένου να βρεθεί εάν υπάρχουν ήδη καταγεγραμμένες πρωτεΐνες HSP στο 

Vitis vinifera χρησιμοποιήθηκε μια από τις πιο διαδεδομένες databases για πρωτεΐνες 

διαφόρων οργανισμών, η uniport. Τα αποτελέσματα της αναζήτησης βλέπουμε στον 

πίνακα 4, όπου έχουν βρεθεί εννέα γονίδια Hsp100 στο Vitis vinifera PN40024. 

 

Vitis vinifera 

 

Table 4. Πρωτεΐνες Hsp100 που έχουν βρεθεί στο Vitis vinifera PN40024 

 

 

Στον παραπάνω πίνακα βλέπουμε τις πρωτεΐνες του Vitis vinifera οι οποίες 

μεταφράζονται από τα αντίστοιχα γονίδια και παράγονται οι Heat shock protein 100 

 

Πήραμε αυτές τις 9 πρωτεΐνες που έχουν αναγνωριστεί στο Vitis vinifera και με 

τη βοήθεια του Blast τις συγκρίναμε με τις 15 ταυτοποιημένες πρωτεΐνες του Arabidopsis 

thaliana που ανήκουν στην οικογένεια Heat shock protein 100 για να βρούμε κατά πόσο 

υπάρχει ομολογία. 
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Γονίδια Hsp100 στο Arabidopsis thaliana  
 

Arabidopsis thaliana  

 

Table 5. Πρωτεΐνες Hsp100 που έχουν βρεθεί στο Arabidopsis thaliana 

 

 

Στον παραπάνω πίνακα βλέπουμε τις αντίστοιχες πρωτεΐνες Heat shock protein 100 

του Arabidopsis thaliana. 

 

Κάθε μια πρωτεΐνη του Vitis vinifera συγκρίθηκε ξεχωριστά και με τις 15 πρωτεΐνες του 

Arabidopsis thaliana. Βασιζόμενοι στα αποτελέσματα του Blast για το Arabidopsis 

thaliana βρέθηκαν τα ακόλουθα τα αποτελέσματα: 
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Σύγκριση της A5BT43_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana  με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 

 

A5BT43_VITVI 

Name hypothetical protein VITISV_012280. 

Synonymous Names A5BT43_VITVI, Heat shock protein 101,  
Plant Homolog of ClpB 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 
 

 
A. A5BT43_VITVI με Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 

 

 
Ηeat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous 
Names 

HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  
Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 
 

 

Query Cover 98% 

 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Όπου όπως βλέπουμε στο γράφημα αναλογίας με κόκκινο απεικονίζονται όλα 

τα κομμάτια των δυο πρωτεϊνών που ταυτίζονται και τα κενά μεταξύ τους 

υποδηλώνουν αντίστοιχα την έλλειψη ταύτισης.  
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Όσον αφορά την ακολουθία ομολογίας βλέπουμε την ακολουθία αμινοξέων 

και στις δυο πρωτεΐνες σε συστοιχία η μια κάτω από την άλλη και όπου η 

ακολουθία των αμινοξέων συνάδει τα αμινοξέα χρωματίζονται κόκκινα, ενώ όπου 

δεν ταιριάζουν παραμένει η ακολουθία της μια εκ των δυο πρωτεϊνών και η άλλη 

ακολουθία συμπληρώνεται από παύλες και αυτά τα κομμάτια χρωματίζονται γκρι. 

 
Ακολουθία ομολογίας 

 

 
 

 
B. A5BT43_VITVI με casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 
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casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

 

Name                                  casein lytic proteinase B3. 
Synonymous Names          Q9LF37_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 93% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 

 
C. A5BT43_VITVI με casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
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casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 

 

Name                                 casein lytic proteinase B4. 
Synonymous Names        Q8VYJ7_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 93% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 

 
D. A5BT43_VITVI με ERD1 protein. of Arabidopsis thaliana 
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ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 

 
Name                                 ERD1 protein 
Synonymous Names         ERD1_ARATH, ERD1 protein, chloroplastic,  

          Caseinolytic peptidase D, ClpD. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (ClpD-Caseinolytic peptidase D) 

 
Query Cover 92% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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E. A5BT43_VITVI με ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of 
Arabidopsis thaliana 
                                         

ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of Arabidopsis thaliana 
 
Name                               ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC 
Synonymous Names       Q9FI56_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

          Protein Family     Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type     Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 
Query Cover 93% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
 

 
F. A5BT43_VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
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Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 

 
Name                                 Clp ATPase 
Synonymous Names        Q9SXJ7_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 
Query Cover 93% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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G. A5BT43_VITVI με Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic of 
Arabidopsis thaliana 
 

Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic of Arabidopsis thaliana 
 
Name                                 Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic 
Synonymous Names        O23323_ARATH, Clp/Hsp100 family of proteins. 

          Protein Family       Belongs to Hsp100 Protein family 

 
Query Cover 76% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της Q3L1D0_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana  με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 

 

Q3L1D0_VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 
 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous Names 
Q3L1D0_VITVI, Heat shock protein 101, Plant 

Homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type 
Class I Clp Proteins 

(Plant ClpB Homolog) 
 

 

 
 

A. Q3L1D0_VITVI με Heat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 
 

Heat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous Names HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  
Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 
 

 
Query Cover 98% 

 
Γράφημα αναλογίας 
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Ακολουθία ομολογίας 
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B. Q3L1D0_VITVI με casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

 

 
casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

Name casein lytic proteinase B3. 

Synonymous Names Q9LF37_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 
 

Query Cover 93% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. Q3L1D0_VITVI με ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 

 
ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 

Name ERD1 protein 

Synonymous Names 
ERD1_ARATH, ERD1 protein, chloroplastic,  
Caseinolytic peptidase D, ClpD 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpD-Caseinolytic peptidase D) 
 

 
Query Cover 92% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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D. Q3L1D0_VITVI με ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit 
ClpC of Arabidopsis thaliana 

 

 
            ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of Arabidopsis thaliana 

Name ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC. 

Synonymous Names Q9FI56_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 
 

Query Cover 93% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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E. Q3L1D0_VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 

 
            Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 

Name Clp ATPase. 

Synonymous Names Q9SXJ7_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 
 

Query Cover 93% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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F. Q3L1D0_VITVI με Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic of 
Arabidopsis thaliana 

 
Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic of Arabidopsis thaliana 

Name Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic. 

Synonymous Names O23323_ARATH, Clp/Hsp100 family of proteins. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 
 

 

Query Cover 77% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της D7SUY2_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας 
 

 

D7SUY2_VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 

Name Whole genome shotgun sequence of line PN40024, 
scaffold_8. assembly12x. 

Synonymous Names D7SUY2_VITVI, Caseinolytic peptidase B, ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type 
Class I Clp Proteins(ClpB-Caseinolytic peptidase 

B) 
 

 

 
A. D7SUY2_VITVI με Heat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

 
            Ηeat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous Names HS101_ARATH, Heat Shock protein 
101, Hsp101, Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB 
Homolog) 

 

 
Query Cover 91% 

 
Γράφημα αναλογίας 
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Ακολουθία ομολογίας 
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B. D7SUY2_VITVI με AtHSP101 of Arabidopsis thaliana 

 

 
AtHSP101 of Arabidopsis thaliana 

Name AtHSP101 

Synonymous Names 
HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  

Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 
 

Query Cover 91% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. D7SUY2_VITVI με casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

 

 
            casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

Name casein lytic proteinase B3. 

Synonymous Names  Q9LF37_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase B) 
 

Query Cover 92% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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D. D7SUY2_VITVI με casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 

 

 
            casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 

Name casein lytic proteinase B4. 

Synonymous Names Q8VYJ7_ARATH, ClpB heat shock protein-like.. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase B) 
 

 

Query Cover 93% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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E. D7SUY2_VITVI με ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 

 

 
ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 

Name ERD1 protein 

Synonymous Names 
ERD1_ARATH, ERD1 protein, chloroplastic, Caseinolytic peptidase 

D, ClpD 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase B) 
 

Query Cover 80% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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F. D7SUY2_VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 

 

 
ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of  
Arabidopsis thaliana 

Name ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC 

Synonymous Names Q9FI56_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase C) 
 

Query Cover 89% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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G. D7SUY2_VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 

 

 
Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 

Name Clp ATPase 

Synonymous Names Q9SXJ7_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase C) 
 

Query Cover 89% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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H. D7SUY2_VITVI με Putative chaperone protein ClpB2,    chloroplastic of 
Arabidopsis thaliana 

 

 
Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic of Arabidopsis thaliana 
 

Name Putative chaperone protein ClpB2, chloroplastic 

Synonymous Names O23323_ARATH, Clp/Hsp100 family of proteins 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 
 

 
Query Cover 63% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της A5AYX7_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 

 

A5AYX7_VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 

Name hypothetical protein VITISV_009951 

Synonymous Names A5AYX7_VITVI, Caseinolytic peptidase B,ClpB 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase B) 
 

 

 
A. A5AYX7_ VITVI με Heat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

 

Heat shock protein 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous Names HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  
Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 
 

 
Query Cover 88% 

 
Γράφημα αναλογίας 
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Ακολουθία ομολογίας 
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B. A5AYX7_ VITVI με AtHSP101of Arabidopsis thaliana 
 

AtHSP101of Arabidopsis thaliana 

Name AtHSP101 

Synonymous 
Names 

HS101_ARATH, Heat Shock protein 101,  

Hsp101, Plant homolog of ClpB. 

Protein 
Family 

Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 

Query Cover 88% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. A5AYX7_ VITVI με casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 
 

casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 
 

Name                                casein lytic proteinase B3. 
Synonymous Names       Q9LF37_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type     Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 93% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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D. A5AYX7_ VITVI με casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
 

casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
 

Name                                casein lytic proteinase B4. 
Synonymous Names       Q8VYJ7_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type     Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 92% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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E. A5AYX7_ VITVI με ERD1 protein. of Arabidopsis thaliana 
 

ERD1 protein. of Arabidopsis thaliana 
 
Name                                 ERD1 protein 
Synonymous Names        ERD1_ARATH, ERD1 protein, chloroplastic,            

                                          Caseinolytic peptidase D, ClpD. 

         Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

        Protein Type     Class I Clp Proteins (ClpD-Caseinolytic peptidase D) 

Query Cover 71% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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F. A5AYX7_ VITVI με ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of 
Arabidopsis thaliana 
 

ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of Arabidopsis thaliana 
 
Name                               ATP-dependent Clp protease ATP-binding  

        subunit ClpC 
Synonymous Names       Q9FI56_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

         Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type     Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 

Query Cover 89% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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G. A5AYX7_ VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
 

Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
 
Name                               Clp ATPase 

Synonymous Names       Q9SXJ7_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

          Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type     Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 

Query Cover 88% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογία 
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Σύγκριση της A5BB92_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana  με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 

 

A5BB92_ VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 
 

Name hypothetical protein VITISV_010724  

Synonymous  
Names 

A5BB92_VITVI, Caseinolytic peptidase C, ClpC  

Protein 
Family 

Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpB-Caseinolytic peptidase B) 

 
A. A5BB92_ VITVI με Ηeat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

 
Ηeat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous Names 
HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  

Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 89% 

 
Γράφημα αναλογίας 
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Ακολουθία ομολογίας 
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B. A5BB92_ VITVI με AtHSP101of Arabidopsis thaliana 
 

AtHSP101of Arabidopsis thaliana 

Name AtHSP101 

Synonymous Names 
HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  

Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 89% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. A5BB92_ VITVI με casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 
 

casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 
 

Name                           casein lytic proteinase B3. 
Synonymous Names   Q9LF37_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 94% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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D. A5BB92_ VITVI με casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
 

casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
 
Name                           casein lytic proteinase B4. 

Synonymous Names  Q8VYJ7_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 

Query Cover 92% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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E. A5BB92_ VITVI με ERD1 protein. of Arabidopsis thaliana 
 

ERD1 protein. of Arabidopsis thaliana 
 
Name                               ERD1 protein 
Synonymous Names       ERD1_ARATH, ERD1 protein, chloroplastic,   

        Caseinolytic peptidase D, ClpD. 

          Protein Family     Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type    Class I Clp Proteins (ClpD-Caseinolytic peptidase D) 

 
Query Cover 90% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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F. A5BB92_ VITVI με ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of 
Arabidopsis thaliana 
 

ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of Arabidopsis thaliana 
 
Name                            ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC 
Synonymous Names    Q9FI56_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

        Protein Family   Belongs to Hsp100 Protein family 

       Protein Type  Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 
Query Cover 96% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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G. A5BB92_ VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
 

Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
 
Name                            Clp ATPase 
Synonymous Names    Q9SXJ7_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

         Protein Family   Belongs to Hsp100 Protein family 

        Protein Type  Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 
Query Cover 93% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της A5B4Z4_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana  με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 
A5B4Z4_ VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 

 

Name          hypothetical protein VITISV_012383  

Synonymous 
Names 

         A5B4Z4_VITVI, Caseinolytic peptidase D,ClpD 

Protein 
Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (ClpD-Caseinolytic peptidase D)  

 
A. A5B4Z4_ VITVI με Ηeat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

 

Ηeat shock protein 101 of Arabidopsis thaliana 

Name heat shock protein 101. 

Synonymous Names 
HS101_ARATH, Heat Shock protein 101, Hsp101,  
Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 

Query Cover 89% 
 

Γράφημα αναλογίας 
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Ακολουθία ομολογίας 
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B. A5B4Z4_ VITVI με AtHSP101of Arabidopsis thaliana 
 

AtHSP101of Arabidopsis thaliana 

Name AtHSP101 

Synonymous Names 
HS101_ARATH, Heat Shock protein 101,  

Hsp101, Plant homolog of ClpB. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 
Query Cover 89% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. A5B4Z4_ VITVI casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

 
casein lytic proteinase B3 of Arabidopsis thaliana 

 
Name                           casein lytic proteinase B3. 

Synonymous Names   Q9LF37_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins 
(Plant ClpB Homolog) 

 

Query Cover 91% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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D. A5B4Z4_ VITVI με casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
 

casein lytic proteinase B4 of Arabidopsis thaliana 
 
Name                            casein lytic proteinase B4. 

Synonymous Names    Q8VYJ7_ARATH, ClpB heat shock protein-like. 

          Protein Family  Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type Class I Clp Proteins (Plant ClpB Homolog) 

 

Query Cover 93% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Ε. A5B4Z4_ VITVI με ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 
 

ERD1 protein of Arabidopsis thaliana 
 
Name                                ERD1 protein 

Synonymous Names        ERD1_ARATH, ERD1 protein, chloroplastic,  
         Caseinolytic peptidase D, ClpD. 

          Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

         Protein Type     Class I Clp Proteins (ClpD-Caseinolytic peptidase D) 

 
Query Cover 92% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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F. A5B4Z4_ VITVI με ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of 
Arabidopsis thaliana 
 

ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC of Arabidopsis thaliana 
 
Name                                ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpC 

Synonymous Names       Q9FI56_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

        Protein Family      Belongs to Hsp100 Protein family 

       Protein Type     Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 
Query Cover 89% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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G. A5B4Z4_ VITVI με Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
 

Clp ATPase of Arabidopsis thaliana 
 
Name                           Clp ATPase 

Synonymous Names   Q9SXJ7_ARATH, Caseinolytic peptidase C, ClpC. 

        Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

       Protein Type Class I Clp Proteins (ClpC-Caseinolytic peptidase C) 

 

Query Cover 90% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της A5BAL3_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 

A5BAL3_ VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 

Name  hypothetical protein VITISV_006557 

Synonymous Names A5BAL3_VITVI, Clp/Hsp100 family of proteins  

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

 
Heat shock protein - like protein of Arabidopsis thaliana 

Name     heat shock protein-like protein 

Synonymous Names     Q9FHH2_ARATH, Clp/Hsp100 family of proteins 

  Protein 
Family 

             Belongs to Hsp100 Protein family 

 
Query Cover 96% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της A5AH95_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 

A5AH95_ VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 

Name             hypothetical protein VITISV_013764  

Synonymous  
Names 

           A5AH95_VITVI, Caseinolytic peptidase X,ClpX 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X)  

 

A. A5AH95_ VITVI με CLP protease regulatory subunit X of Arabidopsis thaliana 
 

CLP protease regulatory subunit X of Arabidopsis thaliana 

Name CLP protease regulatory subunit X. 

Synonymous 
Names 

Q9FK07_ARATH, Caseinolytic peptidase X, ClpX. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X) 

 
Query Cover 81% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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B. A5AH95_ VITVI με CLP protease regulatory subunit CLPX-like of Arabidopsis 
thaliana 

 

CLP protease regulatory subunit CLPX-like of Arabidopsis thaliana 

Name CLP protease regulatory subunit CLPX-like. 

Synonymous 
Names Q9LTA9_ARATH, Caseinolytic peptidase X, ClpX. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X) 

 
Query Cover 70% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. A5AH95_ VITVI με CLP protease regulatory subunit CLPX, putative; 
15869-19379 of Arabidopsis thaliana 

 

 
CLP protease regulatory subunit CLPX, putative; 15869-19379 of Arabidopsis 

thaliana 
 

Name             CLP protease regulatory subunit CLPX,  
             putative; 15869-19379. 

Synonymous Names             Q9C814_ARATH, Caseinolytic peptidase      
            X, ClpX. 

          Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

          Protein Type Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic  
peptidase X) 

 

Query Cover 92% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Σύγκριση της A5BYR3_VITVI του Vitis vinifera με τις Heat 
shock protein 101 που εμφανίζονται στο Arabidopsis thaliana με 
σκοπό την εύρεση ποσοστού ομολογίας. 
 

A5BYR3_ VITVI, Heat shock protein 101 of Vitis Vinifera 
 

Name         hypothetical protein VITISV_040753  

Synonymous Names         A5BYR3_VITVI, Caseinolytic peptidase X, ClpX 

Protein Family         Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type         Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X)  

 
Α. A5BYR3_ VITVI με CLP protease regulatory subunit X of Arabidopsis thaliana 

 
CLP protease regulatory subunit X of Arabidopsis thaliana 
 

Name        CLP protease regulatory subunit X. 

Synonymous Names        Q9FK07_ARATH, Caseinolytic peptidase X, ClpX. 

Protein Family        Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type        Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X) 

 
Query Cover 100% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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B. A5BYR3_ VITVI με CLP protease regulatory subunit CLPX-like of Arabidopsis 
thaliana 
 
 

CLP protease regulatory subunit CLPX-like of Arabidopsis thaliana 
 

Name CLP protease regulatory subunit CLPX-like. 

Synonymous Names Q9LTA9_ARATH, Caseinolytic peptidase X, ClpX. 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X) 

 

Query Cover 68% 
 

Γράφημα αναλογίας 
 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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C. A5BYR3_ VITVI με CLP protease regulatory subunit CLPX, putative; 15869-
19379 of Arabidopsis thaliana 

 
CLP protease regulatory subunit CLPX, putative; 15869-19379 of Arabidopsis 

thaliana 
 

Name CLP protease regulatory subunit CLPX, putative; 15869-19379. 

 Synonymous 
Names Q9C814_ARATH, Caseinolytic peptidase X, ClpX. 

 

Protein Family Belongs to Hsp100 Protein family 

Protein Type Class II Clp Proteins (ClpX-Caseinolytic peptidase X) 

 
Query Cover 71% 

 
Γράφημα αναλογίας 

 

 
 

Ακολουθία ομολογίας 
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Πραγματοποιώντας την ταυτοποίηση με τη βοήθεια του Βlast εντοπίστηκαν 

ποσοστά ταύτισης από 38% έως και 100%. Στα αποτελέσματα παραπάνω 

συμπεριλαμβάνονται οι πρωτεΐνες με ποσοστό ομολογίας άνω του 60% καθώς αυτές 

έχουν μεγαλύτερη πιθανότητα να οδηγήσουν στο επιθυμητό αποτέλεσμα. Για καλύτερη 

κατανόηση και πιο ολοκληρωμένο συμπέρασμα δημιουργήθηκε ο κάτωθι πίνακας στον 

οποίο συγκεντρώνονται και παρατίθονται όλα τα αποτελέσματα των πρωτεϊνών του Vitis 

vinifera που συγκρίθηκαν ξεχωριστά και με τις 15 πρωτεΐνες του Arabidopsis thaliana. 

 

Table 6. Ποσοστά ομολογία Vitis vinifera - Arabidopsis thaliana 

 
 

Τα αποτελέσματα υποδεικνύουν πως ο σκοπός της έρευνας να εντοπίσει και να 

επαληθεύσει την ύπαρξη της οικογένειας Πρωτεϊνών Θερμικού Στρες (HSP100) στο 

αμπέλι ήταν επιτυχής, καθώς υπάρχει μεγάλο ποσοστό ταύτισης σε όλες τις Πρωτεΐνες 

Θερμικού Στρες (HSP100) μεταξύ Vitis vinifera και Arabidopsis thaliana πράγμα που 

υποδεικνύει πως αυτές οι ίδιες πρωτεΐνες θα μπορούσαν να εκφραστούν στην άμπελο.   

- Αποτρέποντας τα συσσωματώματα που προκαλούνται από υπερβολική ζέστη ή 

άλλες έντονες καταπονήσεις 

- Επαναφέροντας τις συσσωματωμένες πρωτεΐνες στην εγγενή μορφή τους. 

- Βοηθώντας στην θερμοανεκτικότητα 

- Και στον εγκλιματισμό σε υψηλές θερμοκρασίες, που υπόσχεται πολλά για την 

καλλιέργεια της αμπέλου σε διαφορετικές περιοχές αλλά και επίσης στην αντοχή 

της έναντι της κλιματικής αλλαγής. 
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Συζήτηση 
 

Η συνεχής επιδείνωση της κλιματικής αλλαγής επηρεάζει αναπόφευκτα όλους 

τους οργανισμούς του πλανήτη. Η άνοδος της θερμοκρασίας, οι μεταβολές στις 

βροχοπτώσεις και η έλλειψη νερού μεταβάλλουν τα στάδια και την ποιότητα ωρίμανσης 

της αμπέλου και του σταφυλιού. Όπλο όλων των οργανισμών έναντι αυτών των αλλαγών 

και μεταβολών είναι η απόκριση στο σοκ με την ενεργοποίηση των Πρωτεϊνών Θερμικού 

Στρες (HSP) ενδοκυτταρικών μορίων αυτοάμυνας οι οποίες αποτρέπουν την αναδίπλωση 

ή συσσωμάτωση άλλων πρωτεϊνών και τη διόρθωση τυχών λαθών. 

 

Το ερώτημα της έρευνας αυτής ήταν αν υπάρχουν Πρωτεΐνες Θερμικού Στρες 

(HSP) και συγκεκριμένα Hsp100 στην άμπελο. Μέσω ιστορικής αναδρομής 

αναγνωρίστηκαν οι HSP100, αναλύθηκαν οι κατηγορίες στις οποίες διαχωρίζονται, η 

δομή και η λειτουργία τους και οι οργανισμοί στους οποίους έχουν ταυτοποιηθεί. Στη 

συνέχεια μετά την αναγνώριση και τον εντοπισμό των γονιδίων που εκφράζουν τις 

συγκεκριμένες αυτές πρωτεΐνες, δημιουργήθηκε το ερώτημα εάν μπορούν να 

λειτουργήσουν έναντι του Θερμικού Στρες και στην άμπελο.  

 

Στόχος μετά τον εντοπισμό και την καταγραφή των γονιδίων ήταν να επαληθευτεί 

εάν υπάρχει ομολογία με τις αντίστοιχες Πρωτεΐνες στο φυτό μοντέλο Arabidopsis 

thaliana. Με βάση το γενετικό υλικό του Arabidopsis thaliana ανιχνεύτηκε κατά πόσο 

υπάρχει ομολογία, με τη βοήθεια του Βlast. Τα αποτελέσματα ήταν ενθαρρυντικά καθώς 

βρέθηκε ομολογία σε όλες τις πρωτεΐνες του Arabidopsis thaliana με το Vitis vinifera και 

σε πάνω από μια πρωτεΐνη, υποδεικνύοντας πως οι ίδιες πρωτεΐνες θα μπορούσαν να 

εκφραστούν στην άμπελο με αποτέλεσμα να βοηθήσουν στην αντιμετώπιση υψηλών 

θερμοκρασιών, στην αποτροπή συσσωματωμάτων και στην επαναφορά τους σε 

περίπτωση δημιουργίας τους από υπερβολική ζέστη ή άλλες έντονες καταπονήσεις. 
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Καθώς πρόκειται για μια βιβλιογραφική μελέτη υπάρχουν περιορισμοί ως προς 

την πειραματική επαλήθευση των αποτελεσμάτων. Αυτό όμως προσφέρει περισσότερα 

εφόδια για στοχευμένη πρακτική μελέτη. Ανοίγεται ο δρόμος για μετέπειτα πειραματικές 

έρευνες ώστε να ελεγχθεί:  

- κατά πόσο οι πρωτεΐνες αυτές είναι λειτουργικές στην άμπελο 

- κατά πόσο μπορούν να βελτιώσουν την απόκριση της σε στρεσογόνες συνθήκες  

- την επιβίωση και ευδοκίμηση της αμπέλου σε διαφορετικά κλίματα  

- και την επιβίωση της έναντι της κλιματική αλλαγή. 

 

Συμπεράσματα 
 

 Τα ευρήματα της έρευνας αποδεικνύουν πως οι Πρωτεΐνες Θερμικού Στρες 

(HSP100) υπάρχουν στην άμπελο και μάλιστα βρέθηκε ομολογία σε με μεγάλο ποσοστό 

ταύτισης, έως και 100%, με τις αντίστοιχες τους στο φυτό μοντέλο Arabidopsis thaliana, 

όπου εκφράζονται επιτυχώς, υποδεικνύοντας πως οι ίδιες πρωτεΐνες θα μπορούσαν να 

εκφραστούν και στην άμπελο.    

- αποτρέποντας τα συσσωματώματα που προκαλούνται από υπερβολική ζέστη ή 

άλλες έντονες καταπονήσεις 

- επαναφέροντας τις συσσωματωμένες πρωτεΐνες στην εγγενή μορφή τους. 

- βοηθώντας στην θερμοανεκτικότητα και στον εγκλιματισμό σε υψηλές 

θερμοκρασίες, πράγμα που υπόσχεται πολλά για την καλλιέργεια της αμπέλου σε 

διαφορετικές περιοχές  

- και επίσης στην αντοχή της έναντι της κλιματικής αλλαγής. 

 

Table 7. Ποσοστά ομολογία Vitis vinifera - Arabidopsis thaliana 
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