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摘　 要：基于体细胞突变产生的新生抗原因其肿瘤特异性高、免疫原性强且不表达于正常组织的特点，成为激活抗肿瘤 Ｔ 细

胞应答的理想靶点。 目前能全面检测来自不同变异来源的新生抗原的生物信息学工具仍然很匮乏。 基于 Ｓｎａｋｅｍａｋｅ 流程管

理工具，我们开发了 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 肿瘤新生抗原检测流程，它可以读取高通量测序数据，检测单核苷酸变异（Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｖａｒｉ⁃
ａｎｔ， ＳＮＶ）、插入缺失（ Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ－ｄｅｌｅｔｉｏｎ， ＩｎＤｅｌ）、基因融合、可变剪接多种变异衍生的新生抗原。 我们在肿瘤新生抗原筛选联

盟提供的基准数据集上进行了测试，其新生抗原检出的性能为精确率－召回率曲线下面积（Ａｒｅａ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ⁃ｒｅｃａｌｌ
ｃｕｒｖｅ， ＡＵＰＲＣ） ０．７１，领先于肿瘤新生抗原筛选联盟其他参与团队（全部参与机构均值为 ０．２２１，其中表现最好的团队均值为

０．５４０），筛选性能提升 ３１．５％～２２１．３％，展示出领先的新生抗原检测能力。 通过 Ｓｉｎｇｕｌａｒｉｔｙ 容器化和模块化设计，Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 实

现了良好的稳定性、可移植性与动态扩展性。
关键词：新生抗原；单核苷酸突变；基因融合；可变剪接；流程
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　 　 肿瘤新生抗原是体细胞突变衍生出的肿瘤特异

性的抗原。 以肿瘤新生抗原为靶点的免疫治疗方案

受到广泛的关注，目前有多项临床试验取得了令人瞩

目的进展［１－３］。 基于高通量测序和生物信息学手段

间接检测新生抗原是常见的选择靶点的方法，然而现

有的多种新生抗原的检测工具均存在多种限制，例如

ＩｍｍｕｎｅＭｉｒｒｏｒ、ＰｒｏＧｅｏ⁃Ｎｅｏ 等［４ － ５］ 工具只能提供 ＳＮＶ
或者 ＩｎＤｅｌ 类型的突变，未能涵盖全面的变异类型。
同时，这些工具也缺少检测新生抗原全面的必要的功

能，例如 ＳＩＧＡＮＥ［６］ 需要另行准备包括了表达量信

息、突变频率信息以及多种工具预测的亲和力的结果

才能进行候选肿瘤抗原的筛选，它仅执行肿瘤抗原筛

选的 众 多 步 骤 中 的 一 个 环 节。 而 ｐＶＡＣｔｏｏｌｓ、
ＮｅｏＰｒｅｄＰｉｐｅ 等［７ － ８］ 工具需要提供变异列表和 ＨＬＡ
分型列表，ｐＶＡＣｔｏｏｌｓ 还需要新生抗原的表达谱等可

选信息，经过多个分析步骤才能完成肿瘤新生抗原的

检测工作。 目前也有一些多变异类型来源的肿瘤新

生抗原发现的贯穿生物信息学流程被开发出来，比如

ＳｃａｎＮｅｏ２［９］，但是其整个流程封装于同一个 ｄｏｃｋｅｒ 容
器内部，不利于规模化计算集群分发子任务实现规模

化生产。 基于此，我们开发了 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ，一个基于

Ｓｎａｋｅｍａｋｅ 和容器化技术的肿瘤新生抗原检测生物

信息流程，可以实现规模化的肿瘤新生抗原检测。

１　 方法

　 　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 是使用 Ｓａｎｋｅｍａｋｅ 编写的涵盖了

ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ、基因融合、可变剪接的全变异来源的肿

瘤新生抗原检测生物信息学流程（图 １），其调用的

软件和工具均已经封装为 Ｓｉｎｇｕｌａｒｉｔｙ 镜像。

图 １　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 流程设计总览

Ｆｉｇ．１　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ ｗｏｒｋｆｌｏｗ
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　 　 流程主要包括了三个部分：ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ 变异检

测及其对应的 ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ Ｉ 和 ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ ＩＩ 的肿瘤

新生抗原检测、基因融合变异检测及其对应的 ＭＨＣ
Ｃｌａｓｓ Ｉ 和 ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ ＩＩ 的肿瘤新生抗原检测以及肿

瘤特异性可变剪接检测及其对应的 ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ Ｉ 和
ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ ＩＩ 的肿瘤新生抗原检测。

流程接收肿瘤及正常组织的高通量测序数据作

为输入，同时还需要人类基因组序列及其对应版本

的 ＶＥＰ 注释结果作为参考数据库进行分 析。
Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ可接受不同的测序方案：仅提供肿瘤及正

常组织的外显子测序文件，或者可以在此基础上再

增加肿瘤的 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据；也可以同时提供肿瘤及

正常组织的外显子与 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 测序文件。 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在

不同的测序方案下会自动判断可执行的模块（表 １）。

表 １　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 支持的测序组合

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ

测序检测方案
肿瘤及正常组织的

外显子测序

肿瘤及正常组织的外显子

测序与肿瘤的 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 测序

肿瘤及正常组织的外显子

与 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 测序

ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ 变异检测 是 是 是

基因融合检测 否 否 是

可变剪接检测 否 否 是

变异注释 是 是 是

ＨＬＡ 分型 是 是 是

新生抗原表达谱分析 否 是 是

新生抗原检测 是（无表达信息） 是 是

１．１　 ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ 变异检测及新生抗原检测

　 　 ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ 的变异检测基于 ＧＡＴＫ ｂｅｓｔ ｐｒａｃｔｉｃｅ
进行，获得变异检测的结果后，使用 ＶＥＰ 软件进行

注释。 同时，Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 还调用 Ｏｐｔｉｔｙｐｅ［１０］ 和 ＰＨＬＡＴ［１１］

分别完成 ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ Ｉ 和 ＭＨＣ Ｃｌａｓｓ ＩＩ 的二级亚型

分型的工作。
在提 供 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 文 件 的 基 础 上， 还 调 用

ｋａｌｌｉｓｔｏ［１２］程序对肿瘤组织表达量进行分析，可根据

表达量水平设定阈值对新生抗原进行筛选。
最后新生抗原的预测部分是调用 ｐＶＡＣｔｏｏｌｓ 来

进行，生成含有肿瘤新生抗原关键信息的 ｔｓｖ 格式文

本文件供用户参考。
１．２　 基因融合检测及新生抗原检测

　 　 基因融合变异检测使用 ＳＴＡＲ⁃Ｆｕｓｉｏｎ［１３］ 软件完

成，在提供了肿瘤和正常组织 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据的情况

下，分别对肿瘤和正常组织进行变异检测，选择肿瘤

特异 性 的 融 合 来 进 行 新 生 抗 原 检 测。 使 用

ＮｅｔＭＨＣｐａｎ⁃４．０［１４］ 和 ＮｅｔＭＨＣＩＩｐａｎ⁃３． ２［１５］ 来计算融

合衍生的突变肽段序列，筛选与 ＭＨＣ 结合阳性的肽

段作为候选肽段。
１．３　 可变剪接检测及新生抗原检测

　 　 可变 剪 接 来 源 的 新 生 抗 原 检 测 基 于

ＮｅｏＳｐｌｉｃｅ［１６］流程进行。 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在接收到肿瘤和

正常组织 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 数据时，会自动执行此模块。
ＮｅｏＳｐｌｉｃｅ 基于融合检测步骤的 ｂａｍ 格式文件分析。
使用 ＮｅｔＭＨＣｐａｎ⁃４．０ 和 ＮｅｔＭＨＣＩＩｐａｎ⁃３．２ 来计算可

变剪接衍生的突变肽段序列，筛选与 ＭＨＣ 结合阳性

的肽段作为候选肽段。

２　 结果

２．１　 变异检测基准数据与检测性能

　 　 ２００５ 年美国食品药品监督管理局（ＦＤＡ）领导成

立了微阵列质量控制 （ＭｉｃｒｏＡｒｒａｙ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ，
ＭＡＱＣ）联盟，旨在解决不断发展的高通量基因组技

术的应用相关的再现性问题。 其第四个项目，也称

为测序质量控制第二阶段（ＳＥＱＣ ＩＩ）项目提供肿瘤

变异检测的基准物质与肿瘤变异检测的最佳实

践［１７］。 这里我们也使用这一项目的基准数据评估

Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 变异检测模块的性能（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｆｔｐ⁃ｔｒａｃｅ．ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ＲｅｆｅｒｅｎｃｅＳａｍｐｌｅｓ ／ ｓｅｑｃ ／ Ｓｏｍａｔｉｃ ＿Ｍｕｔａｔｉｏｎ ＿
ＷＧ）。 同时，我们也注意到有使用多 ＳＮＶ 变异检测

工具联合检测的策略［１］，在这里，我们也进行了对比

Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 单用 Ｍｕｔｅｃｔ２ 的策略以评估使用多个软件

联合检测的必要性。 使用相同的经过比对、排序、去
重复后的 ｂａｍ 数据，使用 Ｍｕｔｅｃｔ２、Ｖａｒｓｃａｎ、Ｓｔｒｅｌｋａ 三

个不同软件联合检测，选取两个以上软件支持变异

作为最终检测到的变异位点。 各样本上的两种变异

检测策略检出情况如下表 ２ 所示。
　 　 从结果中可以看出，使用三个常用的肿瘤变异

检测软件联合检测的策略 Ｆ１ 分数对比 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的

单一软件策略，提升相当有限，甚至在 ＬＬ＿Ｔ＿１ 样本、

７９第 １ 期 杜航，等：Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ：全变异来源的肿瘤新生抗原检测流程



ＮＶ＿Ｔ＿１ 样本和 ＮＶ＿Ｔ＿３ 样本中出现性能下降的情

况，但此步骤需要资源和计算时间却会增加，基于此

Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 选择使用单一软件检测的策略搭建变异检

测模块。 同时，Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 也提供使用筛选好的变异

信息文件（ＶＣＦ 格式，与 ｍｕｔｅｃｔ２ 保持一致）作为输

入的选择，以灵活应用不同的需求。

表 ２　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 变异检测模块在基准数据集上的性能评估

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ ｖａｒｉａｎｔ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｏｄｕｌｅ ｏｎ ｂｅｎｃｈｍａｒｋ ｄａｔａｓｅｔｓ

样本
仅 ｍｕｔｅｃｔ２ 检测 ｍｕｔｅｃｔ２、Ｖａｒｓｃａｎ 和 Ｓｔｒｅｌｋａ 三个软件联合检测

精准度 召回率 Ｆ１ 分数 精准度 召回率 Ｆ１ 分数

ＥＡ＿Ｔ＿１ ０．８５９ ８ ０．９３３ ３ ０．８９５ ０ ０．８５６ ４ ０．９５１ ４ ０．９０１ ４

ＦＤ＿Ｔ＿１ ０．７５３ ０ ０．８６７ ７ ０．８０６ ３ ０．７４７ ３ ０．８７６ ８ ０．８０６ ９

ＦＤ＿Ｔ＿２ ０．７３９ ３ ０．８６８ ０ ０．７９８ ５ ０．７５７ ５ ０．８７９ ０ ０．８１３ ７

ＦＤ＿Ｔ＿３ ０．７３９ ４ ０．８６５ ８ ０．７９７ ６ ０．７５９ ２ ０．８６９ ５ ０．８１０ ６

ＬＬ＿Ｔ＿１ ０．８０５ ４ ０．８５０ ０ ０．８２７ １ ０．７６７ ４ ０．８４７ ０ ０．８０５ ３

ＮＶ＿Ｔ＿１ ０．９１１ ８ ０．９７２ ５ ０．９４１ ２ ０．８７３ ５ ０．９９２ ９ ０．９２９ ４

ＮＶ＿Ｔ＿２ ０．９００ ６ ０．９６３ ７ ０．９３１ ０ ０．８９０ ２ ０．９９２ ０ ０．９３８ ４

ＮＶ＿Ｔ＿３ ０．９１１ ９ ０．９７５ １ ０．９４２ ４ ０．８７６ ０ ０．９９２ ０ ０．９３０ ４

２．２　 肿瘤新生抗原基准数据

　 　 肿瘤新生抗原筛选联盟（ Ｔｈｅ ｔｕｍｏｒ ｎｅｏａｎｔｉｇｅｎ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｌｌｉａｎｃｅ，ＴＥＳＬＡ）提供了一组肿瘤基因组测

序的基准数据用于评估新生抗原的检测能力［１８］

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｓｙｎａｐｓｅ． ｏｒｇ ／ ＃！ Ｓｙｎａｐｓｅ： ｓｙｎ２１０４８９９９）。
选择其中五例提供抗原免疫原性验证信息的样本数

据用于评估 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的表现。
２．３　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在基准数据上的性能

　 　 尽管 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的设计提供了灵活地阈值接口，
以便于实际使用者调整筛选参数，方便地对接实际

肿瘤抗原的治疗策略（例如是否考虑 ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ
的新生抗原、每个患者筛选肿瘤新生抗原的数量

等），但我们仍测试了 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在默认参数下的性

能表现，使用 ＴＥＳＬＡ 提供的原始测序数据（ＦＡＳＴＱ
格式文件）及 ＴＥＳＬＡ 提供的患者 ＨＬＡ ＣｌａｓｓⅠ亚型

的信息进行测试。 由于 ＴＥＳＬＡ 基准数据中未提供

基因融合、可变剪接以及 ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ的信息，因此

这里仅评估了 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在 ＨＬＡ ＣｌａｓｓⅠ的肿瘤新生

抗原筛选能力。
筛选过程中对肿瘤新生抗原的表达量和与 ＨＬＡ

ＣｌａｓｓⅠ分子的亲和力设定阈值。 表达量要求每百万

转录本（Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ，ＴＰＭ）≥１，ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ
Ⅰ分子的亲和力的要求为 ＩＣ５０ ≤５００ ｎＭ。

剩余其他参数均使用默认设置。 从对 ＦＡＳＴＱ
格式文件的处理开始运行完整的 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 流程，抗
原筛选完成后，使用 ＴＥＳＬＡ 官方提供的代码计算

Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的 筛 选 性 能 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ． ｃｏｍ ／
ＰａｒｋｅｒＩＣＩ ／ ｔｅｓｌａ）。 使用 ＴＥＳＬＡ 提供的其他参与机构

的筛选肿瘤新生抗原的 ＡＵＰＲＣ 性能表现来横向对

比（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｅｌｌ． ｃｏｍ ／ ｃｍｓ ／ １０． １０１６ ／ ｊ． ｃｅｌｌ． ２０２０．

０９． ０１５ ／ ａｔｔａｃｈｍｅｎｔ ／ ３５２ａ５０３９ － ８１０ｂ － ４ａ９ｄ － ９２３ｄ －
ｄ２ｂ５４９３ｅｅ６８６ ／ ｍｍｃ５． ｘｌｓｘ ）， 计算 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在 Ｐ１、
Ｐ２、Ｐ１６ 三例样本上的 ＡＵＰＲＣ 性能表现分别为

０．７１２、０．９６１、０．８５６，领先于肿瘤新生抗原筛选联盟

其他参与团队（全部参与机构均值为 ０．２２１，其中表

现最好的团队均值为 ０．５４０），筛选性能提升 ３１．５％～
２２１．３％， 展示出领先的新生抗原检测能力。 与

ＴＥＳＬＡ 各参与机构的比较参见图 ２。
　 　 可以看到 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在基准数据上取得良好的性

能，而不同的机构预测表现相差较大。 一方面是由

于 ＴＥＳＬＡ 参与团队在构建此基准数据时，有自身工

艺的考量，筛选的方案及最终汇报的抗原数均表现

出较大的差异［１８］。 而另一方面，Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 则是调用

性能表现良好的生物信息工具完成各个关键环节的

分析。
同时我们也注意到 Ｐ３ 和 Ｐ１２ 未能检出目标的

阳性肽段。 我们从突变肽段预测、突变肽段与 ＭＨＣ
结合及 ＲＮＡ 表达三个关键维度分析 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 未能

检出的新生抗原情况，汇总如表 ３ 所示。
　 　 从未检出原因分析的统计来看，在默认参数下，
ＭＨＣ 结合预测方法和阈值以及突变表达的分析阈

值，是影响检出能力的重要因素，优化 ＭＨＣ 结合的

预测方法和阈值，调整 ＲＮＡ 表达阳性的阈值及筛选

标准是提升流程检测性能的重要方向。
由于缺少基准数据，我们未开展 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的

ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ的新生抗原筛选性能评估，但在实践

中，有多项展示出巨大潜力的临床试验均在靶点设

计策略中使用了 ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ来源的新生抗原［１－３］。
并且有证据表明，最终激活的来自 ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ的

免疫反应占比要远高于 ＨＬＡ ＣｌａｓｓⅠ［１］。 我们也从
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这个角度评估了如果考虑 ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ的新生抗

原，能否改善 Ｐ３ 和 Ｐ１２ 的预测效果。 如果纳入 ＨＬＡ
Ｃｌａｓｓ Ⅱ的新生抗原，在 Ｐ３ 和 Ｐ１２ 中将分别有 ３ 个

和 １ 个能将 ＨＬＡ ＣｌａｓｓⅠ的表位纳入其中。 而如果

将表达量的阈值放宽到 ＴＰＭ＞０，则能找回全部因为

ＲＮＡ 表达量阈值筛选掉的抗原肽。 这说明在新生抗

原筛选中，也许有必要考虑患者实际的基因组数据

状态并采用动态的阈值筛选机制。

图 ２　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 在 ＴＥＳＬＡ 数据上的测试性能与其它机构的比较

Ｆｉｇ．２　 Ｔｅｓｔｉｎｇ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＴＥＳＬＡ ｄａｔａｓｅｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ

表 ３　 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 未检出新生抗原原因统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅａｓｏｎｓ ｆｏｒ ｕｎｄｅｔｅｃｔｅｄ ｎｅｏａｎｔｉｇｅｎｓ ｂｙ Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ

样本
经验证的阳性

抗原数量

突变肽段未检出数量

（占比 ／ ％）
ＭＨＣ 结合未检出数量

（占比 ／ ％）
ＲＮＡ 表达未检出数量

（占比 ／ ％）

Ｐ１ ９ １（１１．１１） ３（３３．３３） １（１１．１１）

Ｐ２ ４ １（２５．００） ０（０） １（２５．００）

Ｐ３ １３ ２（１５．３８） ５（３８．４６） ６（４６．１５）

Ｐ１２ ４ １（２５．００） １（２５．００） ２（５０．００）

Ｐ１６ ４ ０（０） ２（５０．００） ０（０）

３　 结　 论

　 　 以肿瘤新生抗原为靶点的个性化肿瘤免疫治疗

方法在临床上已经表现出巨大的潜力，这也催生了

可用于大规模临床生产的肿瘤新生抗原流程的需

求。 基于这种需求，我们开发了 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 以满足相

关研究及临床试验的开展，并在评估 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的过

程中对新生抗原预测的策略进行了思考与总结：
１）目前也有部分研究使用多种 ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ 变异

检测工具同时检测肿瘤的体细胞突变［１９ － ２０］，在本研

究中，Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 的变异检测模块仅用 Ｍｕｔｅｃｔ２ 软件取

得了理想的变异检测性能。 基于计算速度与资源的

考量，未采取多款软件同时检测的策略。 研究者可

根据自己的试验设计和工艺需求，考虑使用多软件

联合检测 ＳＮＶ ／ ＩｎＤｅｌ 变异的必要性。
２）在评估中我们发现，同时采用 ＨＬＡ ＣｌａｓｓⅠ和

ＨＬＡ Ｃｌａｓｓ Ⅱ新生抗原预测的策略，不仅有望激发

ＣＤ４＋的免疫反应，提升在临床应用的价值，同时这种

策略还能改善 ＨＬＡ ＣｌａｓｓⅠ新生抗原的预测效果，这
为应用 Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 开发肿瘤疫苗等基于新生抗原的治

疗产品提供了良好的参考。
３）Ｎｅｏ⁃Ｐｒｅｄ 当前仅针对两类新生抗原 （ＭＨＣ

Ｃｌａｓｓ Ｉ 和 Ｃｌａｓｓ ＩＩ）实现预测功能。 用户可根据具体

的治疗目标（例如所需新生抗原的种类、数量及组合

方式），通过灵活调整筛选参数（如 ＭＨＣ 结合亲和力

阈值、表达丰度阈值等），定制适配个体需求的抗原

筛选方案。
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ｉｃｓ ／ ｂｔａｄ３２２．
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