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ABSTRACT 

Worldwide, the global demand of bioplastics is a growing necessity, due to a thriving awareness of the environmental impact and 

the need to reduce the fossil resources dependency1. Pioneer biopolymers such as Polyhydroxyalkanoates (PHAs) show a great 

commercial potential in the bioplastic sector with a high relative growth rate2. Biodegradability is the most intriguing property of 

PHAs3-4. The most common PHA is Poly-β-hydroxybutyrate (PHB) which is biocompatible, thermotolerant, nontoxic and it can be 

easily degraded by PHB depolymerases, introducing an eco-friendly alternative in contrast to synthetic plastics5-8. In the present 

work, the ultimate goal of producing novel depolymerase variants with improved catalytic efficiency towards PHB recycling has 

been achieved through two complementary approaches. In the first approach, a genome based computational mining has been 

employed in order to reveal and characterize PHB depolymerases of various classes. The second approach focuses on the 

construction and analysis of shotgun metagenomics libraries, which have been created from hot springs of the Greek island Lesvos9, 

aiming at the discovery of novel depolymerases from extremophilic microorganisms. Selected sequences from both approaches 

have been cloned, expressed in E. coli and purified for structural and functional characterization. The results of the present work 

led to the discovery of active and robust enzymes, raising hopes that enzymatic recycling of PHB via depolymerization could 

provide a route for addressing plastic crisis. 
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ABSTRACT 

 

Multidrug resistance (MDR) mechanisms in cancer cells are greatly influenced by glutathione transferase P1-1 (hGSTP1-1). The 

use of synthetic or natural compounds as hGSTP1-1 inhibitors is considered an effective approach to overcome MDR [1,2]. Eleven 

curcuminoids derivatives and nine hybrid compounds consisting of coumarin-6-sulfonamide linked to chalcone were synthesized 

and evaluated for their ability to inhibit hGSTP1-1. Monocarbonyl curcumin derivatives exhibited high inhibitory activity towards 

hGSTP1-1with IC50 values ranging between 5.45 ± 1.08 and 37.72 ± 1.02 μM.  Kinetic inhibition studies of the most potent 

inhibitors demonstrated that they function as non-competitive/mixed-type inhibitors.  An in vitro cytotoxicity assessment of the 

most potent inhibitors against human prostate cancer cell lines (DU-145 and PC3), glioblastoma cell lines (U-251 MG and U-87 

MG) and a breast cancer cell line (MCF-7) demonstrated that monocarbonyl curcumin derivatives exhibited the most profound 

cytotoxicity on all tested cell lines [3,4]. Molecular docking studies were performed to predict the structural and molecular 

determinants of inhibitors binding to hGSTP1-1. In agreement with the experimental data, the results revealed that monocarbonyl 

curcumin exhibited the lowest docking score among all inhibitors as a consequence of shape complementarity, governed by van der 

Waals, hydrogen bonds and a π-π stacking interaction. These findings suggest that monocarbonyl curcumin derivatives offer new 

perspectives for the development of safe and efficient natural product-based sensitizers that can target hGSTP1-1 for anticancer 

purposes. 
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ABSTRACT 

 

The overuse and misuse of antibiotics have led to the advent of antibiotic – resistant bacterial pathogens [1]. This universal health 

menace indicates the necessity for novel antimicrobial agents. The utilization of enzybiotics, a specific class of antibacterial 

enzymes, constitutes a promising approach. A well-known group of enzybiotics is endolysins encoded by bacteriophages and/or 

prophages in host cells at the end of the bacteriophage lytic cycle [2,3]. In the present study, metagenomics analysis was applied on 

soil samples collected from thermal springs for the identification of new endolysins. The detected endolysin was cloned and 

expressed in E. coli cells and its bactericidal and lytic activity was evaluated via turbidimetry, disk diffusion and broth dilution 

methods and confocal microscopy [3,4,5]. Furthermore, its thermostability was examined through differential scanning fluorimetry. 

Metagenomics analysis revealed a putative prophage-derived endolysin of the N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase Type 2 family 

with a LysM region, as a cell wall-binding domain. Further results demonstrate that this endolysin exerts significant bactericidal 

activity against several bacterial pathogens, especially S. aureus and S. epidermidis cells. Thermostability analysis revealed a 

melting temperature of 64.2 ± 0.6 ⁰C. Overall, these findings suggest that the employed endolysin is a potent antimicrobial agent 

that could be further examined against bacterial infections.   
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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 

Η απόλυτη ακρίβεια και εξειδίκευση των μονοκλωνικών αντισωμάτων έναντι των αντιγόνων-στόχων τα καθιστούν κατάλληλα για 

τη θεραπεία εύρους ασθενειών. Για αυτόν τον λόγο σχεδιάζονται μονοκλωνικά αντισώματα (mAbs) μέσω βιοτεχνολογικών 

μεθόδων βάσει των αρχών της βιοχημείας και της δομικής βιολογίας. Στην συγκεκριμένη εργασία διερευνάται ο τρόπος με τον 

οποίο τέτοιου είδους μονοκλωνικά αντισώματα αλληλεπιδρούν με το αντιγόνο στόχο και ο μηχανισμός με τον οποίο δρουν για τη 

θεραπεία ασθενειών που σχετίζονται με το νευρικό σύστημα, είτε νευρολογικών-νευροεκφυλιστικών ασθενειών, είτε αυτοάνοσων 

ασθενειών που επηρεάζουν το ΚΝΣ. Ειδικότερα, αναλύονται οι αλληλεπιδράσεις μεταξύ των αμινοξέων των υπερμεταβλητών 

περιοχών των mAbs και των αμινοξέων των αντιγονικών περιοχών.  Η αναζήτηση των συγκεκριμένων mAbs πραγματοποιείται 

μέσω της βάσης δεδομένων IMGT/mAb-DB, ενώ η αναζήτηση των δομών των συμπλόκων mAb-αντιγόνου μέσω της Protein Data 

Bank (PDB). Μεταξύ των αμινοξέων των CDRs των μονοκλωνικών αντισωμάτων και των αμινοξέων των αντιγονικών περιοχών 

του αντιγόνου αναπτύσσονται διαφόρων ειδών αλληλεπιδράσεις, κυρίως δεσμοί υδρογόνου, αλλά και υδρόφοβες αλληλεπιδράσεις, 

ηλεκτροστατικές αλληλεπιδράσεις και αλληλεπιδράσεις Van der Waals. Οι αλληλεπιδράσεις αυτές καθορίζουν την εξειδίκευση 

του αντισώματος για το αντιγόνο, καθώς και την ισορροπία μεταξύ ευελιξίας και σταθερότητας του συμπλόκου. Αναλύονται μέσω 

του προγράμματος μοριακής απεικόνισης PyMOL, με τελικό σκοπό την ανίχνευση μοτίβων που προκύπτουν κατά τη σύνδεση 

μονοκλωνικού αντισώματος και αντιγόνου. Τέλος, πραγματοποιείται σχεδιασμός δύο συμπλόκων μονοκλωνικού αντισώματος-

αντιγόνου, για τα οποία δεν υπάρχει καταχωρημένη δομή στην PDB, μέσω υπέρθεσης και docking. Μελετώνται οι πιθανές 

αλληλεπιδράσεις που εμφανίζονται στα σύμπλοκα και στη συνέχεια συγκρίνονται με τα μοτίβα αλληλεπιδράσεων που προκύπτουν 

στις γνωστές δομές mAb-αντιγόνου, που προήλθαν από την PDB.  
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ABSTRACT 

 

The absolute precision and specificity of monoclonal antibodies against target antigens make them suitable for the treatment of a 

wide range of diseases. For this reason, monoclonal antibodies (mAbs) are designed by biotechnological methods based on the 

principles of biochemistry and structural biology. In this study, we investigate the way in which such monoclonal antibodies interact 

with the target antigen and the mechanism by which they act to treat diseases related to the nervous system, either neurological-

neurodegenerative diseases or autoimmune diseases affecting the central nervous system (CNS). In particular, the interactions 

between the amino acids of the hypervariable regions of mAbs and the amino acids of the antigenic regions are analysed.  The 

search for specific mAbs is performed through the IMGT/mAb-DB database, while the search for the structures of mAb-antigen 

complexes is performed through the Protein Data Bank (PDB). Between the amino acids of the CDRs of monoclonal antibodies 

and the amino acids of the antigenic regions of the antigen, various kinds of interactions develop, mainly hydrogen bonds, but also 

hydrophobic interactions, electrostatic interactions and Van der Waals interactions. These interactions determine the specificity of 

the antibody for the antigen, as well as the balance between flexibility and stability of the complex. They are analysed using the 

PyMOL molecular imaging program, with the ultimate goal of detecting patterns that arise upon binding of monoclonal antibody 

and antigen. Finally, two monoclonal antibody-antigen complexes, for which there is no registered structure in the PDB, are 

designed by superposition and docking. The possible interactions occurring in the complexes are studied and then compared with 

the interaction patterns arising in the known mAb-antigen structures derived from PDB. 
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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

  

Η κανναβιδιόλη (CBD), μια μη ψυχοτρόπος ένωση που βρίσκεται στην κάνναβη, έχει μελετηθεί εκτενώς για τις δυνατότητές της 

να ανακουφίσει το άγχος, τον χρόνιο πόνο, τη φλεγμονή και την επιληψία [1]. Η ενθυλάκωση της CBD σε κυκλοδεξτρίνες (CDs) 

ενισχύει σημαντικά τη διαλυτότητα, τη σταθερότητα και τη βιοδιαθεσιμότητά της. Αυτό οδηγεί σε πιο συνεπή και αποτελεσματική 

χορήγηση, ενισχύοντας έτσι τη θεραπευτική της αποτελεσματικότητα. Επιπλέον, τα σύμπλοκα κυκλοδεξτρίνης μπορούν να 

καλύψουν την πικρή γεύση της CBD, καθιστώντας την πιο εύγευστη για κατανάλωση από το στόμα [2]. 

Η παρούσα μελέτη αποσκοπεί στον προσδιορισμό της κρυσταλλικής δομής των συμπλόκων εγκλεισμού της CBD σε -

κυκλοδεξτρίνη (-CD), 2,6-δι-Ο-μεθυλ--κυκλοδεξτρίνη (DM--CD) και 2,3,6-τρι-Ο-μεθυλ--κυκλοδεξτρίνη (TM--CD). Τα 

δεδομένα περίθλασης ακτίνων Χ από μονοκρύσταλλο στους 100 Κ συλλέχθηκαν στην πρώτη περίπτωση στο ινστιτούτο EMBL 

(PETRA III, DESY, Αμβούργο, Γερμανία) με χρήση ακτινοβολίας σύγχροτρον και στις δύο τελευταίες περιπτώσεις με 

περιθλασίμετρο D8-Venture της Bruker στο εργαστήριο Φυσικής του ΓΠΑ. Ελήφθησαν σύνολα δεδομένων με μεγάλη πληρότητα 

και σε ανάλυση έως 0,81, 0,99 και 0,89 Å αντίστοιχα, τα οποία αναλύθηκαν με το λογισμικό XDS ή SAINT της Bruker. Οι 

κρυσταλλικές δομές προσδιορίστηκαν με το πρόγραμμα ShelxT και βελτιώθηκαν με το πρόγραμμα ShelxL σε τελικές τιμές για τον 

δείκτη αξιοπιστίας R1 0,086, 0111 και 0,06, αντίστοιχα. Τα αρχεία CIF κατατέθηκαν στη κρυσταλλογραφική βάση δεδομένων 

Cambridge Crystallographic Data Centre (αριθμοί κατάθεσης: 2287491, 2098419 και 2094890).  

Το σύμπλοκο CBD/-CD κρυσταλλώνεται στη ομάδα  χώρου C2 με στοιχειομετρία ξενιστή προς ξενιζόμενο μόριο ίση με 2:1, με 

ένα μόριο CBD που περικλείεται από δύο μόρια -CDs τοποθετημένα έτσι ώστε να σχηματίζουν διμερή τύπου «ουράς-ουράς» 

(Εικόνα 1α). Αυτός ο τρόπος εγκλεισμού δικαιολογεί τη χαμηλή διαλυτότητα του συμπλόκου που παρατηρείται σε πολλές μελέτες, 

καθώς υποδεικνύει ότι πολλαπλοί δεσμοί υδρογόνου μπορούν να σχηματιστούν μεταξύ της ευρείας στεφάνης («κεφαλής») του 

ξενιστή -CDs γειτονικών μονάδων του συμπλόκου, οδηγώντας στο σχηματισμό συσσωματωμάτων και στην επακόλουθη 

καθίζηση. Το σύμπλοκο CBD/DM--CD, που κρυσταλλώνεται στην ομάδα χώρου P212121, έχει στοιχειομετρία 1:1. Η αλειφατική 

αλυσίδα της CBD εγκλωβίζεται στην υδρόφοβη κοιλότητα, ενώ οι ομάδες λιμονένιου και βενζολιδιόλης της ένωσης προεξέχουν 

από το στενό χείλος του ξενιστή, γεμίζοντας το μεσοδιάστημα μεταξύ των γειτονικών μονάδων συμπλόκου. Οι τελευταίες είναι 

διατεταγμένες με τέτοιο τρόπο που θυμίζει «ψαροκόκκαλο» κατά μήκος του κρυσταλλογραφικού άξονα b (Εικόνα 1β). Το 

σύμπλοκο CBD/TM--CD κρυσταλλώνεται στην ομάδα χώρου P21, με στοιχειομετρία 2:1. Σε αυτή την περίπτωση, η CBD είναι 

εγκλωβισμένη σε μια διμερή κοιλότητα τύπου «κεφαλής-κεφαλής» που σχηματίζεται από δύο μόρια TM--CD. Αν και ο 

σχηματισμός αυτού του είδους διμερούς είναι πολύ συνηθισμένος στα εγγενή σύμπλοκα εγκλεισμού της φυσικής -CD, είναι η 
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πρώτη φορά που παρατηρείται για ένα σύμπλοκο εγκλεισμού TM--CD, υποδεικνύοντας την ικανότητα της CBD να δεσμεύει τα 

μόρια ξενιστή με αυτόν τον τρόπο [2] (Εικόνα 1γ). 

Οι δομικές πληροφορίες σχετικά με τον εγκλεισμό της CBD σε CDs που παρέχονται σε αυτή την εργασία μπορεί να είναι χρήσιμες 

για τη σχεδίαση τροποποιημένων μορίων φορέων με βελτιστοποιημένες φαρμακολογικές ιδιότητες και τελικά για τη διαμόρφωση 

μελλοντικών εναλλακτικών θεραπευτικών στρατηγικών. 

 

 

(α)     (β)     (γ) 

Εικόνα 1. Τα σύμπλοκα εγκλεισμού της CBD στη (α) φυσική, (β) δι-μεθυλιωμένη και (γ) υπερ-μεθυλιωμένη -CD, και 

οι αντίστοιχες κρυσταλλικές διευθετήσεις. 
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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

 

Ο ρόλος της -κυκλοδεξτρίνης (-CD) στην απομάκρυνση της χοληστερόλης από τα κύτταρα της μεμβράνης [1] και στην 

απομάκρυνση από τα γαλακτοκομικά προϊόντα [2] έχει μελετηθεί διεξοδικά τα τελευταία χρόνια. Ο φυσικοχημικός χαρακτηρισμός 

της ένωσης εγκλεισμού της χοληστερόλης στην -CD έχει επιτευχθεί με διάφορες μεθόδους [3] προκειμένου να υπολογιστεί η 

στοιχειομετρία ξενιστή-ξενιζομένου μορίου, ο τρόπος εγκλεισμού και η ελεύθερη ενέργεια ΔGbind σύνδεσης του μορίου στο 

σύμπλοκο [4]. Στην παρούσα μελέτη, πραγματοποιήσαμε προσομοιώσεις μοριακής δυναμικής (MDs) σε υδατικό περιβάλλον με 

βάση τις πρόσφατα προσδιορισμένες ατομικές συντεταγμένες του συμπλόκου εγκλεισμού χοληστερόλης/-CD μέσω 

κρυσταλλογραφίας ακτίνων-Χ. Τα κρυσταλλογραφικά δεδομένα του συμπλόκου έχουν κατατεθεί στο Κέντρο 

Κρυσταλλογραφικών Δεδομένων του Cambridge με τον αριθμό αναφοράς CCDC: 1571522. Για τις προσομοιώσεις 

χρησιμοποιήθηκε το πρόγραμμα Amber12 [5], το οποίο χρησιμοποιεί το πεδίο δυνάμεων CLYCAM_06, που είναι κατάλληλο για 

μόρια γλυκοζών όπως οι δομικές μονάδες της κυκλοδεξτρίνης. Οι παράμετροι GAFF και τα φορτία AM1BCC εφαρμόστηκαν στο 

μόριο της χοληστερόλης με τη χρήση του ANTECHAMBER. Η δυναμική συμπεριφορά του συμπλόκου εγκλεισμού 

παρακολουθήθηκε σε δύο διαφορετικές θερμοκρασίες και οι αλληλεπιδράσεις ξενιστή ξενιζομένου μορίου αναλύθηκαν κατά τη 

διάρκεια του χρονικού πλαισίου των 12 ns των προσομοιώσεων (Εικόνα 1). Επιπλέον, η ελεύθερη ενέργεια σύνδεσης υπολογίστηκε 

με τη μέθοδο MM/GBSA [6] σε κάθε μια από τις δυο περιπτώσεις (Πίνακας Ι.). Τα ευρήματα της προσομοίωσης δείχνουν ότι το 

σχηματισμένο προϊόν εγκλεισμού χοληστερόλης/-CD είναι πολύ σταθερό σε υδατικό διάλυμα. Επιπλέον, οι αλληλεπιδράσεις 

μεταξύ των ατόμων υδρογόνου των στερολικών δακτυλίων Α και Β της χοληστερόλης και εκείνων της ευρείας στεφάνης της -

CD που παρατηρήθηκαν τόσο από το 1H NMR [7] όσο και από την κρυσταλλογραφία ακτίνων Χ διατηρούνται κατά τη διάρκεια 

της προσομοίωσης των 12 ns. 

 Πίνακας I. Τιμές για τις ελεύθερες ενέργειες πρόσδεσης (Kcal/mol), όπως προκύπτουν από την ανάλυση MM/GBSA 
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Εικόνα 1. Αντιπροσωπευτικά στιγμιότυπα της προσομοίωσης του συμπλόκου χοληστερόλης/-CD στα 2 και 8 ns και σε 

θερμοκρασία 300 Κ, όπως απεικονίστηκαν με τη χρήση του VMD. 
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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

Η ασθένεια Deficiency of IL-36-Receptor Antagonist (DITRA) είναι ένα σπάνιο σύνδρομο, το οποίο 

επηρεάζεται από μεταλλάξεις στο γονίδιο IL36RN που οδηγούν σε ανεξέλεγκτη φλεγμονή μέσω της 

απορρύθμισης του IL-36 σηματοδοτικού μονοπατιού. Ο IL36Ra κωδικοποιείται από το IL36RN και 

όταν υπάρχει ανεπάρκεια αυτού, οι κυτταροκίνες IL-36α, IL 36β, και IL-36γ, δεν ρυθμίζονται 

αποτελεσματικά, με αποτέλεσμα να ενεργοποιούν τον υποδοχέα IL-36R και να οδηγούν στην 

στρατολόγηση και την ενεργοποίηση διάφορων σηματοδοτικών μονοπατιών, όπως το NF-κΒ και το 

MAPK [1]-[4]. Για την ανάλυση των εμπλεκόμενων δικτύων μακρομοριακών αλληλεπιδράσεων στην 

ασθένεια, χρησιμοποιήθηκαν βιοπληροφορικές βάσεις δεδομένων και εργαλεία, για την εξερεύνηση των 

RNA αλληλεπιδράσεων, καθώς και την οπτικοποίηση και ανάλυση των δικτύων [5]. Αναδεικνύεται η 

σημασία των μη κωδικοποιητικών RNAs, τα οποία σχετίζονται με το IL36RN και εξετάζεται ο τρόπος 

με τον οποίο αυτά τα ncRNAs επηρεάζουν την έκφραση του και την ρύθμιση του IL-36 σηματοδοτικού 

μονοπατιού, συμβάλλοντας στην παθογένεια της νόσου [6] – [8]. Η ανάλυση αυτή προτείνει νέες 

προοπτικές για την μελέτη ανάπτυξης στοχευμένων θεραπειών, επικεντρωμένες στην καταστολή της 

ανεξέλεγκτης φλεγμονής και την βελτίωση της ποιότητας ζωής των ασθενών. 
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ABSTRACT 

Deficiency of IL-36-Receptor Antagonist (DITRA) is a rare autoinflammatory disorder affected by 

mutations in the IL36RN gene, leading to uncontrolled inflammation through the deregulation of the 

IL-36 signaling pathway. IL-36Ra, encoded by IL36RN,  and when this is deficient, the cytokines 

IL-36a, IL 36b, and IL-36c, are not efficiently regulated, resulting in the activation of the IL36R 

receptor. This activation leads to the recruitment and activation of several signaling pathways, such 

as NF-κB and MAPK [1]-[4]. To analyze the macromolecular interactions involved in the disease, 

bioinformatics databases and tools were utilized to explore RNA interactions, as well as for network 

visualization and analysis [5]. We highlight the importance of non-coding RNAs associated with 

IL36RN and examine how these ncRNAs affect its expression and the regulation of the IL-36 

signaling pathway, contributing to the pathogenesis of the disease [6]-[8]. Our analysis suggests new 

perspectives for studying the development of targeted therapies focused on suppressing uncontrolled 

inflammation and improving the quality of life for patients. 
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ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

Εισαγωγή: Η ψωρίαση αποτελεί μία χρόνια, φλεγμονώδη δερματική διαταραχή, με χαρακτηριστικά 

αυτοάνοσης ασθένειας, και υπολογίζεται ότι επηρεάζει παγκοσμίως 60 εκατομμύρια ανθρώπους (1). 

Μπορεί να εμφανιστεί σε άτομα οποιασδήποτε ηλικίας, εθνικότητας και φύλου. 

 Υπάρχουν διάφοροι τύποι ψωρίασης, όπως είναι η είναι η κοινή ψωρίαση, η ανάστροφη, η 

σταγονοειδής, η φλυκταινώδης και η ερυθροδερμική, και όλοι οι τύποι εμφανίζουν παρόμοια 

φαινοτυπικά χαρακτηριστικά (2). Η κοινή ψωρίαση, γνωστή και ως ψωρίαση κατά πλάκας (PV, psoriasis 

vulgaris) αποτελεί τον συχνότερο τύπο. Η χαρακτηριστική μορφολογία της ψωρίασης περιλαμβάνει 

καλά «οριοθετημένες» ερυθηματώδεις πλάκες, σε ποικίλα μεγέθη και σχήματα, επικαλυμμένες με 

ανοιχτόχρωμες «φολίδες» δέρματος. Οι πλάκες δύναται να εμφανιστούν σε οποιοδήποτε σημείο του 

σώματος, αλλά συνήθως παρατηρούνται σε μοτίβο ανατομικής συμμετρίας, κάτι που θεωρείται κλινική 

ένδειξη της ψωρίασης (3). Η ψωρίαση, αν και κατά βάση δερματική πάθηση, επηρεάζει και τις 

αρθρώσεις, και έχει συσχετισθεί και με διάφορες συννοσηρότητες. Μερικά παραδείγματα είναι η 

ρευματοειδής αρθρίτιδα, η νόσος του Chron, ο συστηματικός ερυθηματώδης λύκος, η νόσος Graves, 

αλλά και άλλες μεταβολικές, καρδιαγγειακές και ψυχικές διαταραχές (4, 5).  

Είναι δύσκολο να υπολογισθεί με ακρίβεια η επίπτωση και ο επιπολασμός της ψωρίασης (6), αλλά 

υπάρχουν ορισμένα κριτήρια που πληροφορούν σχετικά με τις ομάδες υψηλού κινδύνου για την 

εμφάνισή της. Από πλευράς ηλικίας, έχει βρεθεί ότι η ψωρίαση πρωτοεμφανίζεται συχνότερα είτε στις 

ηλικίες 15 με 20, είτε 55 με 60, γνωστές ως «πρώιμες» και «όψιμες» ηλικίες εκδήλωσης αντίστοιχα (7). 

Οι Henseler και Cristophers πρότειναν έναν άλλο τρόπος ηλικιακού διαχωρισμού, ονομάζοντας την 

ασθένεια «τύπου Ι» όταν εμφανιζόταν πριν τα 40 έτη, και «τύπου ΙΙ» μετά τα 40 (8). Όσον αφορά το 

φύλο, οι άνδρες και οι γυναίκες είναι το ίδιο πιθανό να την εκδηλώσουν, αλλά, γενικότερα, στις γυναίκες 

ξεκινά σε μικρότερες ηλικίες (5, 9). Γεωγραφικά, οι περιοχές με τα υψηλότερα ποσοστά επιπολασμού 

περιλαμβάνουν την Αυστραλία, τη Δυτική και Κεντρική Ευρώπη και τη Βόρεια Αμερική – ιδίως τις 

περιοχές με υψηλά εισοδήματα, ενώ χαμηλότερα ποσοστά σημειώνονται σε χώρες της Νότιας και 

Ανατολικής Ασίας και της Υποσαχάριας Αφρικής. Αυτό το φαινόμενο είναι αποτέλεσμα διαφόρων 

παραγόντων, και υπογραμμίζει την πολυπλοκότητα των αλληλεπιδράσεων μεταξύ περιβάλλοντος, και 

γενετικής και επιγενετικής βάσης της ψωρίασης (9, 10). 

Οι γενετικοί παράγοντες παίζουν σημαντικό ρόλο στην εκδήλωση και εξέλιξη της ψωρίασης. οι 

γενετικοί τόποι που έχει βρεθεί ότι σχετίζονται με την παθογένεσή της ονομάζονται «PSORS» (psoriasis 
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susceptibility loci)(11), και εκείνοι με την ισχυρότερη σύνδεση φαίνεται να είναι οι PSORS1, PSORS2 

και PSORS4 (12, 13, 14, 15). Ο PSORS1 θεωρείται υπεύθυνος για μεγάλο μέρος των περιπτώσεων 

ψωρίασης λόγω κληρονομικότητας, καθώς αυξάνει τις πιθανότητες νόσησης έως και 50% (16, 17). 

Επίσης, εκεί εντοπίζεται το HLA-Cw*0602, ένα από τα σημαντικότερα αλληλόμορφα στην παθογένεση 

της ψωρίασης (17),  ειδικά όσον αφορά τον τύπο Ι (5). Ακόμη ένα γονίδιο υψηλής σημασίας είναι το 

CARD14, το οποίο φυσιολογικά συμμετέχει στη ρύθμιση της φλεγμονής στο δέρμα, και εδρεύει στον 

γενετικό τόπο PSORS2 (13). Τα γονίδια που εμπλέκονται στην παθογένεση της ψωρίασης έχουν 

συνήθως ρυθμιστικούς ρόλους στο ανοσοποιητικό σύστημα, και παίρνουν μέρος σε διαδικασίες όπως  η 

αντιγονοπαρουσίαση, η διαφοροποίηση και ο πολλαπλασιασμός των Τ λεμφοκυττάρων και των 

κερατινοκυττάρων, και σε σηματοδοτικά μονοπάτια, όπως των ιντερλευκινών και τα JAK-STAT (17, 5, 

19, 20, 21). 

Οι παραλλαγές σε γονίδια – κλειδιά υπογραμμίζουν την επιρροή που μπορεί να έχει ένας SNP 

πολυμορφισμός στην ανάπτυξη της ασθένειας. Έχουν ταυτοποιηθεί και συσχετισθεί με την ψωρίαση 

αρκετά SNPs, και μερικά εκ των οποίων είναι μοναδικά σε κάποιους πληθυσμούς (22, 23). Αυτά τα 

ευρήματα έχουν έρθει στο φως χάρη σε βιοπληροφορικά εργαλεία, τα οποία είναι ικανά να συνδυάζουν 

κατάλληλα μεγάλο όγκο δεδομένων, και να προτείνουν πιθανές συνδέσεις μεταξύ SNPs και ασθένειας. 

Ο Παγκόσμιος Οργανισμός Υγείας κατατάσσει την ψωρίαση ως μία σημαντική, μη μεταδοτική νόσο, 

και επισημαίνει την αδυναμία ορθής και έγκαιρης διάγνωσης, το περιορισμένο εύρος θεραπειών, και το 

υψηλό κοινωνικό και οικονομικό κόστος (6). Η κατανόηση της γενετικής βάσης της ψωρίασης είναι 

απαραίτητη για τη βελτίωση του επιπέδου ζωής των ασθενών, καθώς αντιμετωπίζουν μία χρόνια 

διαταραχή. Και, ακόμα και αν μεγάλο μέρος των μηχανισμών της ψωρίασης δεν είναι γνωστό, είναι 

εφικτό και μείζονος σημασίας να δοθούν απαντήσεις σε βασικά ερωτήματα αναφορικά με τα αίτια, τις 

ομάδες υψηλού κινδύνου, τη σωστή διάγνωση και τις κατάλληλες θεραπείες. 

Μέθοδος:  Ο βασικός στόχος της παρούσας μελέτης ήταν η βαθύτερη κατανόηση του γενετικού προφίλ 

της ψωρίασης μέσω της βιοπληροφορικής. Για να επιτευχθεί αυτό, ήταν απαραίτητη η ταυτοποίηση 

ορισμένων υψηλά συσχετισμένων με την ασθένεια γενετικών δεικτών (SNPs), προς τη δημιουργία της 

«γενωμικής γραμματικής» που ακολουθεί η συγκεκριμένη ασθένεια.  Έτσι, συλλέχθηκαν SNPs που 

συνδέονταν με την ψωρίαση, αναλύθηκαν περισσότερες από 22.000 δημοσιεύσεις, και συνδυάστηκαν 

δεδομένα από αναγνωρίσιμες βάσεις δεδομένων και βιοπληροφορικών εργαλείων, όπως PubMed, 

GWAS catalog,, dbSNP, LitVar, ClinVar, GeneCARDS, MalaCARDS και STRING. Τα SNPs 

φιλτραρίστηκαν και  βαθμολογήθηκαν ως προς ορισμένα επιθυμητά χαρακτηριστικά. Η βαθμολόγησή 

τους αποσκοπούσε στην κατηγοριοποίησή τους σε ομάδες υψηλότερης ή χαμηλότερης συσχέτισης με 

την ψωρίαση. Τα αποτελέσματα όχι μόνο επιβεβαίωσαν όσα υποστηρίζονται από τη βιβλιογραφία, αλλά 

επισήμαναν και κάποια ενδιαφέροντα σημεία όσον αφορά τους πολυμορφισμούς, τα αντίστοιχα γονίδια, 

και κατά επέκταση τα μοριακά μονοπάτια ενδιαφέροντος. 

Αποτελέσματα:  Ο πρώτος κύκλος επεξεργασίας μείωσε το σύνολο των σχετικών καταχωρήσεων  SNP 

από 1.190 σε 186. Αυτά ήταν εκείνα που εντάχθηκαν στις τρεις κατηγορίες, υψηλής συσχέτισης (Α), 

σχετικά υψηλής συσχέτισης (Β) και χαμηλής συσχέτισης (Γ). 49 πολυμορφισμοί αντιστοιχήθηκαν στην 

κατηγορία Α, καλύπτοντας το 23,6% του συνόλου. Η Β κάλυψε το μεγαλύτερο μέρος, με 85 SNPs, και 

μέτρησε ποσοστό 45,7%. Τέλος, στην κατηγορία Γ κατατάχθηκαν 52 SNPs επομένως κάλυψε το 

υπόλοιπο 28% του συνόλου. Το SNP με την υψηλότερη βαθμολογία ήταν το rs148755083, μία ιντρονική 

παραλλαγή του γονιδίου IL36RN. Επίσης, γονίδια με ισχυρή σύνδεση ήταν, μεταξύ άλλων, και τα 

TRAF3IP2, CARD14, IL23R και TNF. Ενδιαφέρον εύρημα αποτέλεσε και το γεγονός ότι δεύτερος 

συχνότερος τύπος πολυμορφισμού στην ψωρίαση ήταν οι ιντρονικές παραλλαγές, καλύπτοντας πάνω 

από το 1/3 του συνόλου, μετά τον πρώτο τύπο, την παραλλαγή χωρίς νόημα, ο οποίος αφορούσε το 
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49,2% των συσχετισμένων παραλλαγών. Μία ακόμη αξιοσημείωτη παρατήρηση είναι ότι αρκετά SNPs 

ανήκαν στα ίδια γονίδια, δηλώνοντας την έντονη σημασία τους στην προδιάθεση ή παθογένεση της 

ασθένειας.  

Συμπεράσματα:  Η ψωρίαση αποτελεί πολυπαραγοντικό νόσημα, και παρότι είναι από τις συχνότερες 

δερματοπάθειες, λίγα είναι γνωστά για τα ακριβή αίτια και το μηχανισμό δράσης στον οργανισμό. Η 

βαθύτερη κατανόηση των εσωτερικών παραγόντων, όπως η γενετική της βάση, ενδεχομένως αποτελέσει 

κλειδί τόσο στην αποσαφήνιση της παθογένεσης, όσο και στην ανάπτυξη ακριβέστερων μεθόδων 

διάγνωσης και στη βελτιστοποίηση των θεραπειών. Το πεδίο της Βιοπληροφορικής είναι πολλά 

υποσχόμενο, καθώς υπερβαίνει πολύπλοκα εμπόδια που αντιμετωπίζει η έρευνα, όπως τα 

προαναφερθέντα, και έχει τη δυνατότητα να την κατευθύνει προς τα πιο επιθυμητά 

αποτελέσματα.  

 

Keywords: ψωρίαση, γενετική βάση, γενετικές παραλλαγές, SNPs, γενωμική 

 

 

 

Εικόνα 01: Γράφημα πίτας που απεικονίζει την ποσοστιαία αναλογία των SNP σε κάθε κατηγορία 

συσχέτισης με την ψωρίαση Α, Β και Γ. 
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Εικόνα 02: Γράφημα πίτας που απεικονίζει την ποσοστιαία αναλογία του κάθε τύπου SNP, που έχει 

συσχετισθεί με την ψωρίαση.  
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SUMMARY 

Background:  Psoriasis is a chronic, inflammatory skin disease with autoimmune characteristics, that 

is believed to affect more than 60 million people worldwide (1). It can manifest in individuals of any age 

group and ethnicity, and occurs in both men and women at the same rate. 

There are several subtypes of psoriasis, such as psoriasis vulgaris, inverse psoriasis, guttate, pustular and 

erythrodermic psoriasis, and they all share similar characteristics (2). The most common type of psoriasis 

is psoriasis vulgaris, also known as plaque psoriasis. The characteristic morphology of psoriasis involves 

well-demarcated erythematous plaques of various size and thickness degrees, covered in scaley skin. 

These plaques may appear anywhere on the body, but commonly follow a pattern of anatomical 

symmetry, which is also an indicator of the disease (3). Even though it is primarily a skin disease, 

psoriasis can affect the joints as well, and has been linked to other comorbidities, such as rheumatoid 

arthritis, Crohn’s disease, systemic lupus erythematosus, Graves’ disease and other metabolic, 

cardiovascular and psychological disorders (4, 5). 

Although it is difficult to accurately measure the disease’s incidence and prevalence (6) there are some 

common conclusions regarding its prevalence and susceptibility criteria, as some groups show greater 

susceptibility rates than others. Age-wise, experts have observed a bimodal onset age range, meaning 

that disease appears and gets diagnosed more often during one of two periods – “peaks”, of a person’s 

life. The first peak, or early onset age, is 15 to 20 years of age, and the second peak, or late onset age, is 

55 to 60 years of age (7). In 1985 Henseler and Cristophers suggested another way to differentiate 

between “early” and “late” onset ages, and that is before and after age 40, called “type I” and “type II” 

respectively (8). Men and women seem to develop psoriasis at the same overall rate, with the mean onset 

age being 33 years of age, yet in reality women tend to show the first symptoms relatively younger (5, 

9). Geographically, regions with the highest prevalence of psoriasis include Australasia, Western and 

Central Europe and high-income North America, while lower prevalence is reported in countries of South 

and East Asia and sub-Saharan Africa. This variation results from a number of factors, and highlights 

the complexity of interactions between the environment, the genetic, and even the epigenetic background 

of the disorder (9, 10). 

Genetic factors play a significant role in psoriasis manifestation and progress. Several genetic loci have 

been associated with the disease, called psoriasis susceptibility loci, or PSORS (11). Of the known 

psoriasis susceptibility loci, the most strongly validated ones to be involved in psoriasis pathogenesis are 
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PSORS1, PSORS2 and PSORS4 (12, 13, 14, 15). PSORS1 is reportedly responsible for a large part of 

the heritability cases, increasing the chances of developing nearly to 50% (16, 17), and is home to the 

HLA-Cw*0602, a major player in psoriasis development (18), and a highly important risk factor for type 

I psoriasis (5). Another important gene is CARD14, normally involved in regulating skin inflammation 

and located in PSORS2 (13). The genes involved in psoriasis pathogenesis are related to the immune 

system regulation and response, covering processes like antigen presentation, T cell and keratinocyte 

differentiation and proliferation, and signaling pathways, such as the interleukin and JAK-STAT 

pathways (17, 5, 19, 20, 21). 

Variations in key genes highlight the significance of single nucleotide polymorphisms (SNPs) in 

psoriasis pathogenesis. A number of common SNPs have been identified and linked to the disease, with 

some being unique to specific populations (22, 23). These findings have emerged thanks to 

bioinformatics tools, since they are able to combine big data from numerous studies and establish 

connections between SNPs and psoriasis. WHO categorizes psoriasis as a major noncommunicable 

disorder, and brings attention to the inability to correctly and timely diagnose it in patients, the limited 

therapies, and the high socioeconomic cost (6). Understanding the genetic background of the disease is 

essential for improving the patients’ quality of life, as they are dealing with a chronic disorder. And, 

although a big part of psoriasis pathogenesis remains unknown, it is possible to address fundamental 

questions, such as causes, high-risk groups and effective methods for accurate diagnosis and suitable 

treatments. 

Methods: This study’s main focus was to better understand the genetic background of psoriasis from a 

bioinformatics point of view. In order to do so, it was essential to identify a set of genetic markers (SNPs) 

highly associated with psoriasis, and build the genomic grammar of the disease. That was made possible 

by filtering out SNPs associated with a plethora of other diseases – including psoriasis, based on a number 

of characteristics. Building the genomic grammar of the disease was made possible by collecting, 

filtering and utilizing data from more than 22,000 relevant publications, and using recognized and 

reliable bioinformatics databases, such as PubMed and GWAS catalog, as well as dbSNP, LitVar, 

ClinVar, GeneCARDS, MalaCARDS and STRING. The collected SNPs and their accompanying data 

were carefully processed and analyzed. The polymorphisms were then categorized into three groups 

according to their degree of association to psoriasis. The results gave important insight regarding not 

only the highly associated polymorphisms, but also their corresponding genes and, by extension, 

molecular pathways of interest. 

Results:  After filtering 1,190 polymorphism entries, further processing resulted in a total of 186 SNPs. 

In the end, these SNPs were categorized into the three groups A, B and C, according to their higher or 

lower association with psoriasis. Group A had 49 polymorphisms, which accounted to 26.3%, while 

group B had 85, representing 45,7%. Lastly, group C consisted of 52 SNPs, and made up for 28% of the 

total. The highest rated SNP was rs148755083, an intron variant of IL36RN. Other genes with the highest 

association were, among others, TRAF3IP2, CARD14, IL23R and TNF. It is also interesting to see that 

the second most common type of SNP is the intron variant, making up about 32% of all SNPs, right after 

the missense variant, which was the most common at almost 50%. Another noteworthy observation is 

the fact that a number of polymorphisms belonged to the same genes, indicating that change in those 

genes increase disease susceptibility. These findings seem to be in accordance with the recent literature, 

as a lot of genes of the higher rated SNP groups are implicated in molecular pathways that take part in 

psoriasis pathogenesis.  

Conclusions:  Psoriasis, while one of the most prevalent skin diseases, seems to be a multifactorial 

disorder and little is known about its exact causes and mechanism of action. Deeply understanding the 
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intrinsic factors, as is the genetic background, is an urgent and of utmost importance matter, since it could 

be the key to not only interpreting the disease’s pathogenesis, but to develop more accurate diagnostic 

methods and optimal treatments. The field of Bioinformatics has proven to be invaluable in addressing 

complex challenges like these, using all the available information to guide research towards the most 

favorable results.  

Keywords: psoriasis, genetic background, genetic variants, SNPs, genomics 

 

 

Figure 01: Pie chart depicting the related SNP percentages belonging to each group A, B and C. 
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Figure 02: Pie chart depicting the percental distribution of each polymorphism type of psoriasis 

associated SNPs. 
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 ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

Η εκτεταμένη χρήση αντιβιοτικών για τη θεραπεία ασθενειών στην υγειονομική περίθαλψη, την 

κτηνοτροφία και τη γεωργία έχει οδηγήσει στην ταχεία εμφάνιση νέων βακτηρίων με εκτεταμένη αντοχή 

σε πολλά αντιβιοτικά. Τα στελέχη αυτά είναι εξαιρετικά δύσκολο να ελεγχθούν και αποτελούν 

σημαντική απειλή για την ανθρώπινη υγεία [1]. Μια φυσική λύση για την αντιμετώπιση των 

πολυανθεκτικών βακτηρίων είναι η χρήση βακτηριοφάγων (ή φάγων), ιών που μολύνουν αποκλειστικά 

βακτήρια [2]. Η συνεξέλιξη βακτηρίων και βακτηριοφάγων σε κοινά μικροπεριβάλλοντα μπορεί να 

οδηγήσει στην ανάπτυξη επίκτητης ανθεκτικότητας των βακτηρίων έναντι βακτηριοφάγων [3]. Έχει 

φανεί ότι η μεταβολική προσαρμογή των βακτηρίων ή/και τυχαίες μεταλλάξεις οδηγούν στην ανάπτυξη 

επίκτητης ανθεκτικότητας έναντι λυτικών βακτηριοφαγων. Αυτή η στρατηγική μεταβολικής 

προσαρμογής περιλαμβάνει τη μείωση των προτύπων έκφρασης καλά χαρακτηρισμένων μεμβρανικών 

και διαμεμβρανικών πρωτεϊνών, συμπεριλαμβανομένων των πρωτεϊνών που σχετίζονται με την 

αντίσταση στα αντιβιοτικά. Δημιουργώντας in vitro στελέχη ανθεκτικά στα αντιβιοτικά και στελέχη 

ανθεκτικά στους βακτηριοφάγους, μπορέσαμε να διερευνήσουμε αν η επίκτητη αντοχή έναντι 

βακτηριοφάγων θα μπορούσε να προκαλέσει ευαισθησία στα αντιβιοτικά στο Vibrio alginolyticus, ένα 

κοινό ευκαιριακό παθογόνο βακτήριο των ψαριών [4]. Χρησιμοποιήθηκαν στελέχη με αντοχή στην 

κολιστινη και στελέχη ανθεκτικά έναντι ενός καλά χαρακτηρισμένου λυτικούς βακτηριοφαγου. Τα 

αποτελέσματά μας έδειξαν ότι τα ανθεκτικά στην κολιστίνη στελέχη του V. alginolyticus μπόρεσαν να 

ανακτήσουν κάποια ευαισθησία στο αντιβιοτικό κολιστίνη, με μείωση της ελάχιστης ανασταλτικής 

συγκέντρωσης (MIC) από 20 μg/ml σε 10μg/ml μετά την αλληλεπίδραση με τον λυτικό βακτηριοφάγο. 

Επιπλέον, το ανθεκτικό στον φάγο στέλεχος, μετά από θεραπεία με κολιστίνη, ανέκτησε κάποια 

ευαισθησία στον βακτηριοφάγο. Τα νέα στελέχη παρουσίασαν διαφορές στους ρυθμούς ανάπτυξής τους 

και στην ικανότητά τους να σχηματίζουν βιοφίλμ σε σύγκριση με το στέλεχος άγριου τύπου, καθώς και 

αλλαγές στην κινητικότητα κολύμβησης και σμήνους. Συμπερασματικά, το βακτήριο V. alginolyticus 

παρουσίασε έναν γενικό επαναπρογραμματισμό του μεταβολισμού του μετά από αλληλεπίδραση με 

φάγους και αντιβιοτικά, με αποτέλεσμα άμεσες αλλαγές σε βασικά φαινοτυπικά χαρακτηριστικά. 

Πιθανές μεταλλάξεις σε μεταγραφικούς παράγοντες ή ριβοσωμικές ομάδες μπορεί να εμπλέκονται στην 

αλλαγή του μεταγραφικού προτύπου πολλών γονιδίων και στον βακτηριακό μεταβολισμό, επηρεάζοντας 

έτσι τις φαινοτυπικές αποκρίσεις των βακτηρίων.  
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SUMMARY 

Introduction 

The gut microbiome, a complex ecosystem of microorganisms, plays a pivotal role in human health and 

disease. The gut microbiome’s influence extends beyond the digestive system to various organs, and its 

imbalance is linked to a wide range of diseases [1,2]. Despite its significance, the interactions between 

gut bacteria and human proteins remain understudied, with less than 20,000 experimentally validated 

protein interactions between the host and any bacteria species. This study addresses this knowledge gap 

by predicting a protein-protein interaction (PPI) network (PPIN) between gut bacterial and human 

proteins using a novel structure-based deep neural network.  

Methods 

The developed model was trained with ~1M experimentally validated pan-bacterial-human PPIs, human 

PPIs, as well as inter- and intra- species PPIs from different organisms including viruses, plants, and 

animals. To avoid model bias towards interacting pairs of proteins, a negative dataset that contained 

proteins that do not interact was constructed, using only human proteins, that are solely present in 

different organs of the human body and at the same time their domains (i.e., Pfam domains) do not 

interact, based on data of experimentally supported Pfam-Pfam interactions.  

The developed deep learning model was designed to predict PPIs using structure-based protein 

representations extracted from AlphaFold2 database. The Human Proteome was filtered in the Human 

Microbiome Atlas and only proteins that are found within the gut or the brain and whose protein structure 

was available in the AlphaFold2 Database were kept. Correspondingly, the gut microbiome was filtered 

and only the proteins of the bacterial strains that are labeled as “Healthy” in the Human Gut Microbiome 

atlas and whose protein structure was available in the AlphaFold2 Database were kept. Next, every 

possible protein pair with one human and one bacterial protein (~2.5B pairs) were used as input in the 

Structure-based Deep Learning model.  

Each protein of every pair is passed through the MAPE encoder that calculates its embedding, a 

numerical representation of the structure and microenvironment information of each protein [3]. Next, 

the two embeddings of every protein pair are fused into one using the Attention-based fusion module, 

that combines the information of both structures giving emphasis to the parts of the embedding structures 

(and essentially the protein) that are the most important for the protein interaction [4]. Finally, the protein 

pair embedding is passed through a series of fully connected layers, that classify the protein pair as 

interacting or not, generating a protein interaction probability. 
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Results 

The model achieved an Accuracy of 0.97, and an Area Under the Curve (AUC) score of 0.836, reflecting 

high precision and recall for predicting positive interactions while maintaining strong discrimination 

between classes (i.e., interaction and non-interaction). For highly confident results, the decision threshold 

value was set to 0.7 (i.e., any possible interaction with a predicted interaction probability equal to or 

greater than 0.7 is a PPI). The model was then deployed for the host-gut bacteria protein interaction 

prediction task and only the protein pairs with an interaction probability score equal to or greater than 

99% were kept, resulting in a PPIN of 15962 human and 1637 gut bacterial proteins. The proteoform 

analysis of the proteins participating in this network revealed that there are different interacting partners 

between proteoforms of the same protein. 

Conclusions 

This study presents a novel Deep Learning framework designed to predict PPIs between human and gut 

bacterial proteins based on structural information. By leveraging graph representations of protein 

structures and integrating them through attention-based fusion and VAE-generated embeddings, the 

model achieves a high level of prediction accuracy. The proposed method successfully addresses the 

challenges posed by data imbalance in PPI datasets and demonstrates robustness across diverse protein 

pairs. Given the scarcity of experimental data concerning interactions between human and gut bacterial 

proteins, this framework not only fills a critical gap in existing knowledge but also establishes a scalable 

method for identifying novel interactions. The predictive network derived from this study presents a 

valuable resource for further biological investigations and experimental validation, potentially 

contributing to the understanding of gut microbiome-host interactions and their implications in human 

health and disease. 
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Οι Neuroholics είναι μια μη κερδοσκοπική ομάδα επικοινωνίας της νευροεπιστήμης. 

Από το 2021, οργανώνουν δράσεις και φεστιβάλ νευροεπιστήμης προσφέροντας στο ευρύ 
κοινό έναν διαδραστικό και κατανοητό τρόπο επικοινωνίας για έννοιες του νευρικού 

συστήματος και του εγκεφάλου, για νευρολογικές ασθένειες και ζητήματα ψυχικής υγείας.  
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"....θα ήθελα να επισημάνω την εξαιρετική 

οργάνωση των θεματικών ενοτήτων και 

την υψηλή ποιότητα των παρουσιάσεων, 

που αναφέρθηκαν σε ποικίλα και 

ενδιαφέροντα ζητήματα στον τομέα της 

βιοτεχνολογίας. 

 

Συγχαρητήρια και ολόθερμες ευχές για 

πρόοδο...." 

 

 

Theodora Katsila, Biochemist BSc (Hons) ARCS MSc PhD 

Senior Researcher, Head of Lab 

Biomarker Discovery & Translational Research 

Institute of Chemical Biology 

National Hellenic Research Foundation 
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"...συγχαρητήρια για την καταπληκτική οργάνωση του συνεδρίου, τα ενδιαφέροντα 

θέματα και τους καταξιωμένους ομιλητές που είχατε. Η όλη οργάνωση ήταν 

καλύτερη κι από  συνέδρια που οργανώνονται από επαγγελματίες! … 

Σας εύχομαι να κάνετε πάντα τόσο ωραία συνέδρια! …" 

 

  

Αιμιλία Μάντζου 

Μονάδα Κλινικής & Μεταφραστικής Έρευνας στην Ενδοκρινολογία, Χωρέμειο 

Ερευνητικό Εργαστήριο της Α’ Παιδιατρικής Κλινικής του Νοσοκομείου Παίδων «Η 

Αγία Σοφία», Εθνικόν και Καποδιστριακόν Πανεπιστήμιο Αθηνών, Ιατρική Σχολή 
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