Az informatika néhány immunológiai alkalmazása

A gyakorlat elsősorban szemléletet kíván adni, a lehetőségek körét szeretné bemutatni.

Az immunológia szakirodalom az ncbi home page-en keresztül érhető el. A „Bookshelf” online immunológiai tankönyvek (pl. Janeway) hozzáférését is biztosítja.

Az immunológiai folyóiratokban jelennek meg a tudományterületen közölt munkák. A linkre kattintva egész sor immunológiai folyóirathoz kapunk közvetlen hozzáférést. Talán érdemes egy-két szám tartalomjegyzékét közösen átfutni a csoporttal.

Az immunológia adatbázisokat metaadatbázisok tartalmazzák.

Kiválaszthatjuk pl. a defensinek adatbázisát, vagy a minor hisztokompatibilitási antigének adatbázisát.

Az allergén adatbázisba a buzedi username-mel és a sgilel jelszóval juthatunk. Illetőleg regisztrálhatunk.  Kikereshetjük pl. a DERP1 antigént.

A genetikailag módosított egértörzsek adatbázisából példaként bemutathatjuk a beta 2 mikroglobulin ko egereket.

Antitesteket forgalmazó cégek adatbázidából kiválaszthatjuk pl. az AbCamot és rámutathatunk a primer és szekunder antitestek választékára.

Az antitest szerkezeti adatbázisból egy-egy konkrét monoklonális antitest könnyű láncának variábilis régiójában bemutathatjuk a CDR régiókat

A gyöngysorszerű (Collier-de-Perles) ábrázolásmóddal is bemutathatjuk a CDR régiókat, változtathatuk a CDR3 régió hosszát.

Az Immunepitope adatbázisban a kísérletesen igazolt T és B sejt epitópok találhatók. 

 Nagyszámú immunológiai vonatkozású internet link közül felhívhatjuk a figyelmet pl. a CD antigénekre vonatkozó linkre.

Egy alkalmazási példán keresztül szemléltethetjük az antigentás vizsgálatának in silico lehetőségeit.

A példa egy 2009-ben megjelent közlemény alapján arra hívja fel a figyelmet, hogy többek között az alfa enoláz enzim a rheumatoid arthritisben tömegspektrometriával azonosítható, korai fázisban felismert autoantigén. A fehérje adatbázisban megtalálható az aminosav sorrendje: 336 aminosavas fehérje. Információt szerezhetünk az általa katalizált reakcióról, és elérhetjük a teljes aminosav sorrendjét. A  BLAST segítségével, bemásolva az alfa enoláz aminosav sorrendjét, kereshetünk hasonló szekvenciákat abban a reményben, hogy hasonló aminosav sorrend előfordulhat fertőző ágensekben, melyek molekuláris mimikri révén játszhatnának szerepet az autoimmun folyamatok elindításában. Az alfa enoláz aminosav sorrendjét bemásoljuk tehát az ablakba, elindítjuk a BLASt keresést. Mint látható, nagyszámú 100% egyezést tapasztalunk , de nincs köztük prokarióta szekvencia. Ha az alfa enolázzal szembeni immunválaszt szeretnénk tanulmányozni, és nem áll rendelkezésre tisztított vagy rekombináns fehérje, szintetikus peptidekkel szemben is vizsgálhatjuk a T sejt választ. Mely peptidszekvenciákat vizsgáljuk? Erre úgy kaphatunk választ, hogy belépünk pl. a CBS (Center of Biological Sequence Analysis, Denmark) honlapjára. Válasszuk a CBS Bioinformatics tools négyzetet. A Prediction Servers funkciót kiválasztva a pl. NetMHCII serveren végezhetünk epitóp predikciót. Bemásolhatjuk az ablakba a szekvenciát, kiválaszthatjuk a kérdéses HLA allélelket, és beállíthatjuk a peptidepitóp hosszát. A program sorraveszi a lehetséges peptideket, és megjósolja az adott HLA-hoz való kapcsolódás affinitását (strong binder, weak binder). Az így  kiválasztott peptideket megszintetizáltathatjuk (lásd szintetikus peptidek kereskedelmi forgalmi forrásai , és in vitro tesztelhetjük a betegek és egészséges kontrollok sejtjeinek peptid-specifikus T sejt válaszát.

B sejtek predikciójára is van lehetőség.

Az immunrendszeri működéseket szimulálhatjuk (pl. vírusfertőzés, AIDS).

Az immunológia tantárgy keretébe a félév során említett számos betegségnek (pl.CGD, asthma bronchiale, APECED syndroma) a leírása, genetikai hátterének összefoglalása az OMIM adatbázisban található, s mindez átvezet a II. félévben oktatott genetika/genomika tantárgy felé.

