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抗原表位预测重要性

抗原表位是蛋白质分子中具有免疫原性的区域，对于疫苗设计和免疫治疗至关重要。通过预测抗原表位，可以更加精

准地设计和开发新型疫苗和免疫疗法。

同源模建的应用

同源模建是一种基于已知蛋白质结构来预测未知蛋白质结构的方法。在抗原表位预测中，同源模建可以帮助我们理解

蛋白质的三维结构和功能，从而更准确地预测抗原表位。

抑制机理分析的意义

抑制机理分析是研究蛋白质相互作用和调控机制的重要手段。通过深入了解抑制机理，可以为药物设计

和疾病治疗提供新的思路和方法。

研究背景和意义
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研究目的

本研究旨在利用同源模建

方法对蛋白质的抗原表位

进行预测，并分析其抑制

机理，为疫苗设计、免疫

治疗和药物开发提供理论

支持和实践指导。

构建蛋白质的三
维结构模型

利用同源模建方法，基于

已知蛋白质结构信息，构

建目标蛋白质的三维结构

模型。

抗原表位预测

通过分析蛋白质的三维结

构和功能特点，利用生物

信息学方法和机器学习算

法，预测目标蛋白质的抗

原表位。

抑制机理分析

通过分子对接、分子动力

学模拟等方法，研究抗原

表位与抑制剂之间的相互

作用和结合模式，揭示其

抑制机理。

实验验证

通过生物学实验方法，如

免疫学实验、细胞实验等，

对所预测的抗原表位和抑

制机理进行验证和评估。
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研究目的和内容



同源模建技术概述
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同源模建技术原理

选择与目标蛋白序列相

似度高、结构已知的蛋

白作为模板。

将目标蛋白序列与模板

蛋白序列进行比对，确

定保守区域和可变区域

。

基于模板蛋白的三维结

构，构建目标蛋白的三

维模型，包括侧链的添

加和优化。

对构建的模型进行评估

，针对不合理的地方进

行优化，提高模型的准

确性。

模板选择 目标-模板比对 模型构建 模型评估与优化



通过同源模建技术预测蛋白的三维结构，进而分
析潜在的抗原表位。

抗原表位预测

基于同源模建技术构建的蛋白三维结构，设计针
对特定靶点的药物。

药物设计

利用同源模建技术对蛋白质进行改造和优化，提
高其功能和稳定性。

蛋白质工程

同源模建技术应用范围



01

02

03

优点

可以快速预测蛋白的三维结构。

对于序列相似度高的蛋白，预测结果较为准确。

同源模建技术优缺点



• 可以为药物设计和蛋白质工程提供重要依据。

同源模建技术优缺点
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同源模建技术优缺点

缺点

对于序列相似度低的蛋白，预测结果可能

不准确。

无法考虑蛋白的动态变化和相互作用。

需要结合其他实验手段进行验证和优化。
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通过比对目标蛋白与已知抗原表位的

蛋白序列，寻找相似的序列片段，进

而预测潜在的抗原表位。

在比对结果中，关注保守性较高的区

域，这些区域往往与蛋白的功能和抗

原性密切相关。

基于序列比对方法

保守性分析

序列比对
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