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前言

　　本书阐述的是免疫信息学相关内容及其在免疫原性预测中日益重要的作用。
所谓免疫原性，即当病原体暴露于免疫系统监视下时，诱导特异性免疫应答的能力。
免疫信息学是将基于计算机科学的信息技术应用于免疫系统中分子之间相互作用的一门学科，近年来
，免疫信息学在科学前沿领域和实际应用方面的发展为世人瞩目，除用于免疫原性的预测之外，还可
参与解决免疫学的几乎所有问题。
尽管许多人对免疫信息学在疫苗发现和研究中的实际应用尚存疑问，但能理解并充分利用其潜能的人
已将该方法视为一种重要工具。
《免疫信息学——计算机辅助预测免疫原性》一书是渴望紧跟此新兴技术者的入门读物。
本书并不打算无所不包，而是重点关注免疫信息学中的重要领域，试图让读者对免疫信息学的地位及
其发展趋势有所了解。
我们希望本书不仅能吸引读者，而且可为免疫信息学在免疫学和疫苗学中的应用提供深厚的背景知识
。
由于系统生物学正高速发展并影响着其他领域，毫无疑问，生物科学包括免疫学的未来必然属于那些
有能力将生物科学的实验和理论紧密结合的人，因为他们能一直轻松地将实验技术和计算科学相结合
。
作为一门交叉学科，免疫信息学要取得支配地位尚需时日，但这天终将到来，正如那些身穿白大褂、
只知道手持吸液管反对自动化的勒德分子（Luddite）和只会傻瞪着电脑屏幕的笨拙的人最后都将被时
代抛弃。
科学研究作为一个整体，应当尽可能全身心地接受免疫信息学带来的变化。
相信假以时日，人们对免疫信息学的怀疑和排斥就将消除，因此，翻开《免疫信息学——计算机辅助
预测免疫原性》这本书吧，获取其中的智慧，品味其中的精华，收集深刻的见解，同时忘记其中诸多
的瑕疵、矛盾、缺点及遗漏，铭记最重要的是从中学习并尽量享受学习的乐趣。
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内容概要

随着基因组学、计算机技术以及免疫学的快速发展，免疫信息学已经成为一个新兴的且逐步完善的研
究领域。
免疫信息学分析就是利用免疫学的规律，对免疫学实验结果进行预测，再通过有效的免疫学实验进行
验证，从而大幅度地减少免疫学研究的工作量，节约研究成本，促进现代免疫学的发展。
本书系统介绍了免疫信息学的概念、产生和发展、相关数据库、研究方法及其应用等，特别着重于抗
原性的预测、分析和计算机辅助疫苗设计，并介绍了一些复杂软件的使用方法，因此理论性和实用性
都很强。
　　本书定位于免疫信息学初学者，尤其适合本科生、研究生，对于免疫学研究工作者也有很大的参
考价值。
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章节摘录

　　关于免疫原性的许多问题依然存在：导致免疫原性的内在分子机制是什么？
对于细胞免疫，表位免疫原性是由多肽和MHC结合的半衰期（解离率）决定，还是由MI-{C一多肽结
合亲和力决定？
与抗原提呈细胞表面的MHC多肽数量有关，还是由形成的免疫突触的持续作用决定？
需要强调的是，免疫原性并不是单由肽与MHC分子的结合发挥功能，而是由机体识别的一系列信号构
成，多肽只是其中之一。
肽的结合是必要的，但并不是唯一的。
　　一段时间以来，数据库成了生物信息学的通用语言.虽然生物相关信息的数据库的数据类型可能改
变，但是数据库的使用、构建和操作都反映了生物信息学的同一特征，免疫信息学的数据库也具有同
样的特征，这些在其对后基因组生物科学的支持可以得到证实。
21世纪，免疫学进入信息经济时代，数据库中的数据得以广泛传播。
以上所述，虽然对免疫学数据库没有特别新的东西，但是免疫信息学的深入发展显示了生物信息学在
免疫学中的应用开始扩展和成熟。
　　例如，IMGT数据库（将在第2-4章描述）已关注免疫重要相关大分子的序列分析很多年了。
定位于表位功能或者以记录表位MHC分子亲和力为主的数据库相对较新，但也已初具规模。
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