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抗体信息数据库
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( 军事医学科学院 基础医学研究所 免疫学研究室，北京 100850)

摘要 抗体是介导体液免疫的重要效应分子。近年来，随着治疗性抗体药物不断上市及其临床应
用范围不断拓宽，治疗性抗体已成为生物制药的产业支柱。另一方面，随着抗体相关的基础研究日
益深入和抗体序列、结构、功能表位等相关数据大量涌现，作为抗体数据管理、搜索与利用的重要工
具，抗体资源库也层出不穷并得到长足发展，在相关的研究、开发、生产与销售中发挥日益重要的作
用。本文对包括 Kabat、IMGT、abYsis等在内抗体信息数据库进行介绍。
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Abstract The antibody is an important type of immunoglobulin that mediates humoral immunity． In
recent years antibody drugs have emerged in the worldwide pharmaceutical market． With more therapeutic
antibody entering the market and with their widening clinical applications，they have become the pillar of
bio-pharmaceutical industry． The antibody information database is an important tool to manage，search
and use antibodies． With the deepening of antibody research and the emergence of antibody sequences，
structures，functional epitopes and other related data，antibody information databases are successively
developed and implemented，and continuously playing an important role in the antibody research，
development，production and sale． Here we introduce several antibody information databases，such as
Kabat，IMGT，abYsis and hope to promote innovation and development for antibody resources．
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抗体( antibody，Ab) 是免疫细胞分泌的重要的
免疫球蛋白( immunoglobulin，Ig) ，能特异性结合抗
原并激发机体的免疫应答，是机体调节性免疫系统

最重要的组成部分。抗体大多以 1 个或多个 Y 字
形单体存在，每个单体都是由 2 条相同的重链和 2
条相同的轻链组成的对称结构。Y结构顶端为抗原
结合部位，称为可变区; Y结构底部为 Fc 区，与诸如
Fc受体、C1q 等效应分子作用，激发免疫应答。抗
体轻链的 V /J 基因和重链的 V /D /J 基因存在 DNA
水平上的可变剪接，使抗体呈现巨大的多样性，这也

是机体存在适应性免疫应答及进行大规模不同抗原

识别的重要生物学基础之一。
生物技术的飞速发展与信息技术的进步带来了

海量的免疫相关生物学数据，基于这些数据的存储、
管理、检索、研究和使用来研究免疫学相关规律的免

疫信息学也应运而生。抗体信息学作为免疫信息学
的一个重要组成部分，其研究对象包括免疫球蛋白

或抗体的相关概念以及用来存储分析免疫球蛋白或

抗体的数据和其特性的所有数据库与工具［1］。抗
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体数据库主要收集和管理免疫球蛋白或抗体的基因

和蛋白质序列以及结构等信息，并从抗体序列和结

构信息出发，将抗体的结构与功能信息相对应。
自从 1970 年第一个抗体数据库 Kabat 诞生以

来，免疫遗传特别是抗体相关的各类数据库相继涌

现，其中规模较大且较为常用的包括服务于免疫信

息学的、被称为“免疫遗传门户数据库”的国际免疫
遗传信息系统 IMGT 和抗体在线分析系统 abYsis，
以及服务于免疫相关实验的抗体在线目录 Abcam
和抗体资源指南页 The Antibody Ｒesource Page 等。
本文将围绕包括 Kabat在内的常用资源库进行详细
综述，同时列举一些在抗体相关研究中也会涉及的

特色数据库，并在结尾简单提及这些数据库使用时

应注意的一些问题，也对抗体相关信息库的发展趋

势进行展望。

1 常用数据库

1. 1 Kabat数据库
为了确定抗体轻、重链上的抗原结合部位，著名

免疫学家 Elvin A Kabat ( 1914-2000 ) 和他的研究小
组于 1970 年创立了 Kabat 数据库［2-5］。Kabat 数据
库是世界上第一个免疫学数据库，多年来一直被免

疫学领域的相关研究者奉为宝典。Kabat 数据库于
1976 年在 Kabat 的著作《Sequences of Proteins of
Immunological Interest》中公布于众，至 1991 年共经
历 5 次大的扩充和修订。随着免疫球蛋白、T 细胞
受体、MHC-I类和-II类分子以及其他免疫相关蛋白
质的核酸及蛋白质序列信息的大量涌现并被加入

Kabat数据库，1991 年 Kabat 数据库通过互联网正
式上线，并于 1993 年提供邮箱搜索接口 ( seqhunt2
@ immuno． bme． nwu． edu) ，于 1995 年提供网页搜
索接口( http: / / immuno /bme /nwu /edu) 。
随着新序列的不断加入，Kabat 数据库规模越

来越大，提供的信息分析工具也越来越多。到
2000 年 7 月，Kabat 数据库共含有 70 个不同物种
的各类序列共 19 382 条，其中有 7 989 条经过详
细注释［4547VH、3442VL ( 包括 κ 和 λ 链) ］［6］。
Kabat数据库提供的工具涵盖对数据库的序列高
级搜索( seqhunt II) ，针对抗体和其他免疫相关蛋
白质的序列比对 ( Align-A-Sequence ) 、分组分析
( Subgrouping) 、组内计数( Current Counts) 、家族分
析( Find Your Families) 和变异性分析( Variability)
等。这些数据和工具最初可从其网页接口免费获
得使用，现在需要付费注册使用。2003 年后，

Kabat数据库停止更新，其邮箱与网页接口也久已
失效。
1. 2 国际免疫遗传信息系统 IMGT

IMGT ( the international ImMunoGeneTics
information system) 由 Marie-Paule Lefranc( Université
Montpellier II，CNＲS) 于 1989 年建立，是国际知名
的免疫相关基因和蛋白质信息系统，目前已发展成

为全球免疫遗传信息的门户数据库。IMGT 提供免
疫相关的基因组学、蛋白质组学、遗传学及蛋白质二
维和三维结构等数据，其数据的精准性和一致性由

IMGT-ONTOLOGY来保证。IMGT-ONTOLOGY［7-9］是
第一套也是目前唯一一套针对免疫遗传学和免疫信

息学所发展和提出的本体论，由 IMGT归纳和提出，
不仅是 IMGT数据筛选和添加、内部交换和管理的
金标准，也是该资源库构建的基石和最大特色所在。
基于 IMGT-ONTOLOGY 所提出的公设( axioms) ，

IMGT中 Ig相关数据资源可分为 4 类，分别由下列 7
个子数据库存储和管理: 序列数据库( IMGT /LIGM-
DB、IMGT /PＲIMEＲ-DB、IMGT /CLL-DB ) 、基因数据
库 ( IMGT /GENE-DB ) 、结 构 数 据 库 ( IMGT-
3Dstructure-DB、IMGT /2Dstructure-DB ) 和单克隆抗
体数据库( IMGT /mAb-DB) 。子数据库及其配套的
工具软件之间的逻辑联系如 Fig． 1 所示。IMGT /
LIGM-DB［10］是经详细注释的人类和其他脊椎动物
免疫球蛋白 Ig与 T细胞受体( T cell receptor，TCＲ)
序列数据库，其核酸序列全部来自于 EMBL( http: / /
www． ebi． ac． cn) ，目前共收录来自 351 个物种的将
近 18 万条序列。IMGT /PＲIMEＲ-DB 提供来自 11
个物种的 Ig 和 TCＲ 的寡核苷酸 ( 引物) 标准化数
据，目前共有 1 864 个条目，对于正常和病理状态下
Ig和 TCＲ的蛋白质表达、组合抗体库构建、单链抗
体设计、噬菌体展示和基因芯片技术等方面的研究
十分有用。IMGT /CLL-DB 主要收录慢性淋巴性白
血病患者的 Ig序列，由 IMGT /CLL-DB 小组管理，需
要向其提交注册后才能使用。IMGT /GENE-DB［11］

是 IMGT的基因组数据库，提供人类、小鼠和其他脊
椎动物 Ig和 TCＲ基因及其等位基因的序列、分类、
国际命名、染色体定位等信息。目前最新版本为 v．
3. 1. 16 版，共收录 Ig 和 TCＲ 基因共 4 134 个、等位
基因 5 845 个。 IMGT /2Dstructure-DB 和 IMGT /
3Dstructure-DB 是 IMGT 的结构数据库，IMGT /
2Dstructure-DB 是 IMGT / 3Dstructure-DB 的组成部
分，管理并向 3Dstructure-DB 提供收录和整合自
INN /WHO和 Kabat数据库的序列信息，其序列数据
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以 IMGT独有编码方式进行编码，并以其独有的珍
珠图 ( IMGT Collier de Peries ) 形式展现; IMGT /
3Dstructure-DB［12-14］管理和共享 Ig、TCＲ、MHC 和
ＲPI的整合自 PDB 数据库 ( http: / /www． rcsb． org /
pdb / ) 的三维结构和经分析的结构域内部、结构域
和侧链以及重要残基之间的相互作用信息，目前共

有条目 4 779 个。IMGT /mAb-DB是 IMGT的单抗数
据库，收录诊断或治疗用单克隆抗体、免疫用融合蛋
白、临床用复合蛋白及临床适应症中免疫系统相关
蛋白质等，截至 2014 年 4 月发布的最新版( 201415-
1) ，共收录单克隆抗体 301 个、抗体-受体融合蛋白
20 个，总条目共计 456 个。

Fig． 1 The major database and tool / software composition of IMGT［9］

IMGT 门户网站还管理超过 15 000 个资源页，
并提供与数据库配套的各类分析工具共 17 个。
IMGT提供的工具按照功能大致可分为序列分析、
基因分析、结构展示 /分析等 3 大类。具体到抗体分

析方面，序列分析工具包括专用于 Ig 和 TCＲ 的 V-
Domain核酸序列比对工具 IMGT /V-QUEST、用于下
一代测序结果的高通量分析工具 IMGT /HighV-
QUEST、用于 HighV-QUEST 结果的统计分析工具
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IMGT /StatClonotype、用于人类和小鼠 IG 与 TCＲ 的
分析工具 IMGT /JunctionAnalysis、用于相关等位基
因的比对工具 IMGT /Allele-Align 和进化分析工具
IMGT /PhyloGene等。基因分析工具包括用于某些
人类 Ig、TCＲ 和 MHC 以及小鼠 TCＲ 亚类的可视化
和搜 索 工 具 IMGT /LocusView、IMGT /GeneView、
IMGT / GeneSearch 和 IMGT /CloneSearch，用于人和
小鼠 TCＲ基因座中 V-J 和 V-D-J 基因重排的分析
工具 IMGT / GeneInfo 和用于 cDNA 关于 V /D /J /C
基因重排的频度统计工具 IMGT /GeneFrequency
等。结构展示和分析工具包括蛋白质结构域展示
工 具 IMGT /DomainDisplay、分 析 工 具 IMGT /
DomainGapAlign［15］、二维结构珍珠图展示工具
IMGT /Collier-de-Peries［16，17］、结构域比对叠合工具
IMGT /DomainSuperimpose、结构查询工具 IMGT /
StructureQuery等。
目前，IMGT 广泛用于抗体设计、分析、优化、改

造及相关生物技术的研究和开发［1］，所有资源都可

以通过其主页 http: / /www． imgt． org免费使用。
1. 3 抗体研究系统 abYsis

abYsis［18］由 Andrew C． Ｒ． Martin 研究小组开
发，是整合抗体序列和结构信息的在线抗体研究系

统，序列信息整合自 EMBL-ENA和 Kabat数据库，结
构信息整合自 PDB 数据库。当前版本( v2. 7. 4 ) 共
收录 299 367 个条目，其中注释过的 EMBL-IG 条目
共 135 871 条，Kabat 条目 45 129 条，PDB 条目 117
270 条，NCBI Germline条目 459 条，V-Base条目 638
条，共涉及包括人、小鼠、大鼠、食蟹猴、羊驼等在内
的 15 个物种。整个数据库基于 PostgreSQL 关系数
据库建立，支持最基本的关键词搜索、基于结构搜
索、基于序列搜索和基于氨基酸频度或区域频度
( 指 CDＲ或 FＲ区) 的频度分布搜索等 4 类，能够满
足绝大部分使用者的抗体数据搜索需求，数据的管

理和使用非常灵活。
abYsis以流水线的方式智能读取来自 EMBL、

PDB以及 FASTA编码格式的抗体数据，利用基因建
模工具实现 DNA 和蛋白质序列的联配，并提供
Germline视图，协助用户在基因组范围内研究序列。
使用 Kabat、Chothia 和 Chothia +等经典位置编码方
式对抗体序列自动进行编码注释，并对诸如 CDＲ区
划分及翻译后修饰位点等关键信息进行注释，并基

于所发表的方法对抗体 CDＲ 区进行正则类
( Canonical Class) 预测。abYsis 提供氨基酸位置和
物种特异的残基分布情况，以及抗体序列各个位置

残基出现的频率表，并着重显示在特定位置很少出

现的“非常见残基”( unusual residue) ，以此协助研
究者确定可行的氨基酸突变方案。这一功能在比较
不同物种来源的抗体时十分有用。

abYsis还提供抗体数据管理、分析和预测的全
套工具。这些工具涵盖针对 Kabat编码序列数据搜
索( KabatMan［19］) 、抗体序列编码( Abnum［20］) 、人源
化程度评测( G-score［21］和 H-score［22］) 、轻重链夹角
预测 ( PAPS［23］ ) 、Chothia 正则类预测 ( Chothia
canonicals) 及非常见残基预测( SeqTest［19］) 等。

abYsis 的入口为 http: / /www． bioinf． org． uk /
abysis2. 7 /，允许用户上传自己的数据进行分析并提
供多种数据格式支持，其分析工具也提供单机版供

下载使用。
1. 4 抗体在线目录 Abcam
抗体在线目录 Abcam ( http: / /www． abcam．

com) 是抗体信息在线查询系统。该系统不仅提供
该公司超过 7 000 兔源单抗( ＲabMab ) 的一抗和
超过 2 800 条二抗的详细信息，同时提供相关制剂
的研发和使用介绍。作为最大最全面的抗体在线目
录之一，也一直为抗体与免疫学相关研究者提供详

尽的抗体相关信息，以及使用和操作技术指南的查

询和技术支持，在大量研究中都得到广泛的应用。
1. 5 抗体资源页 AＲP
抗体资源页 ( The Antibody Ｒesource Page，

AＲP) ( http: / /www． antibodyresource． com / ) 被认为
是最重要的抗体互联网资源汇总。AＲP 不仅分门
别类地提供全世界超过 180 家抗体供应商及其产品
的详细资料，同时也提供抗体研究相关的各类资源，

内容涵盖抗体制备与检测等相关生物学实验指南、
抗体相关数据库与分析工具等。此外，网站还提供
大量抗体相关的图片和一些专题介绍，以及大量抗

体研究相关的教育和出版资源等，兼顾到从事抗体

生产、销售、购买、使用与研发的所有供应商、研究者
与用户的不同需要。

2 其他资源

除上述资源数据库外，抗体研究有时也会用到

小众的特色数据库，如全世界最大的抗体搜索引擎

Citeab( https: / /www． citeab． com) ，其特色是搜索结
果按照引用数进行排序。根据其网站统计，到投稿
时为止共收录来自 145 个供应商的 3 535 379 条各
类抗体，受到 1 028 160 次引用; 抗体注册器
AntibodyＲegistry［24］ ( http: / /www． antibodyregistry．
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org) ，其特色是为来自多个资源的同一抗体提供唯
一的注册标识以便于检索和引用; 抗体验证数据库

AntibodyValidationDatabase［25］( http: / / compbio． med．
harvard． edu /antibodies) ，其特色是收集商用抗体的
实验室结果作为其质量和效果的佐证; 抗体晶体结

构总汇 SACS［26］，其特色是实现抗体晶体结构数据
的程序化自管理，数据来自于结构数据库 PDB; 抗
体结构数据库 SAbDab［27］( http: / / opig． stats． ox． ac．
uk /webapps /sabdab) ，其特色是自动收集已知抗体
结构信息，并对其进行综合和注释，提供包括实验、
基因、抗原信息以及抗原抗体亲和力等。这些数据
库同上述常用抗体资源库一起，是抗体研发、改造和
生产的重要参考资源。

3 问题与展望

随着抗体研究的日益深入，各类抗体资源信息

库也正以不同方式全方位地服务于抗体研发、生产
和使用的整个流程。以 IMGT和 abYsis为代表的信
息综合库提供抗体序列、结构和功能表位等信息的
查询、检索与分析服务，借助计算免疫学的分析手段
支持抗体的设计、研发和验证; 而以 Abcam 和 AＲP
等为代表的抗体产品目录和抗体资源平台，则通过

提供抗体试剂或产品的详细信息和使用指南来确保

抗体在实验过程中的正确选择和使用。
然而，在使用 IMGT 和 abYsis 等数据库提供的

抗体序列和结构等资源时，研究者需要注意不同数

据库对于抗体序列的编码方式不尽相同。例如
IMGT采用其特有的编码方式，abYsis则提供 Kabat、
Chothia和 Chothia +三种不同的编码方式。这使得
各数据库中所提供的对同一抗体可变区中 CDＲ 区
和 FＲ区起止位置的定义可能不同。
从世界上第 1 个抗体数据库 Kabat面世至今 40

年了，抗体资源库得到长足发展。随着抗体研究本
身的日益深入以及计算和实验方面大量数据的涌

现，抗体相关各类免疫信息数据库也呈现出规模更

大、功能定位更加细化的趋势。例如，随着所解析的
抗原结构、抗原-抗体复合物结构的不断增加，围绕
抗原-抗体相互识别模式的分析数据库、抗体结构的
精细分析数据库以及表位数据库等也将进一步发

展，为抗体的进一步优化、改进提供基础。可以预
见，作为抗体数据管理、搜索与利用的重要工具，抗
体数据库或者说抗体信息资源库在抗体及抗体工程

的相关研究、开发、生产与销售中的地位和作用也将
越来越重要。
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