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概述

• 获得性免疫系统的细胞使用B-cell receptors(BCRs)，T-

cell receptors(TCRs)，Fc receptors来分别识别抗原，与
MHC分子结合的抗原，抗原抗体复合物。

• 这些受体属于multichain immune-recognition 

receptor(MIRR)家族，它们分为参与抗原识别的胞外部分
和参与细胞内信号转导的部分。

• 负责胞内信号转导的部分至少有一份immunoreceptor 

tyrosine-based activation motif(ITAM)。



概述

• 配体通过多价化（多个配体相连，形成的整体可以同时结
合多个受体）来诱导MIRR聚集。

• SRC蛋白家族（一类膜相关蛋白）以其SRC homology 

2(SH2) domains磷酸化ITAM中的tyrosine。

• SYK蛋白（B cells和mast cells中）或ZAP70（T cells中）
与被双磷酸化的ITAMs结合。



概述



连续结合
(serial engagement)

&连续引发
(serial triggering)

可以解释低密度的
peptide-MHC复合体或
抗原怎样引发激活信号



动力学校对
(kinetic proofreading)

基于配体-受体结合在一起的
时间可以解释T cell，B cell

及mast cell等怎样高度专一
性地区分配体。

专一性versus敏感性

Escape:

从动力学校对中逃脱



Escape



时间加和(temporal summation)



连续结合(serial engagement)

versus动力学校对(kinetic proofreading)

• 矛盾

• 最优结合时间

• 这些免疫受体被“标记”了吗？



更详细的模型 组合复杂性



Fc receptor介导的信号转导

LYN是受体磷酸化的限制因素

低浓度LYN时，受体磷酸化水平
与LYN浓度成线性关系

surprise：总LYN 浓度很高



TCR信号转导

central supramolecular 

activation cluster(cSMAC)

NOT surprising：
cSMAC加速受体磷酸化

surprising：
CD2AP缺陷小鼠（不能形成
cSMAC）受体磷酸化被推迟但
持久



动力学校对&连续结合



评论

• 数学和计算机模型可以解释和预测一些现象

• 建模所需数据和建模方法限制了模型

• 同志们还需努力



Thanks a ton !


