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内容概要

自本书的第一版发行以来，在疫苗研究的相关内容如细菌基因组学、抗原特异性T细胞定量技术、疫
苗载体的基因操作技术、免疫反应相关的自然调控分子的应用以及DNA疫苗学等方面均有了很大的进
展。
因此，新版专门扩充增加几个新的章节，如“活病毒疫苗载体”、“减毒细菌疫苗”、“免疫调节因
子”、“MHC?多肽四聚体复合物”、“利用基因分析对基因候选株的鉴定”。
另外，书中的每章都增补了自第一版以来疫苗学相关领域中所出现的最新方法。
本书结构完整，由以下3方面内容构成：①在应用特定技术研制疫苗方面的细节描述，包括利用基因
操作技术对病毒或细菌进行减毒制备、载体制备、灭活毒素制备以及合成肽疫苗的制备和佐剂疫苗的
制备；②对疫苗剂型和递送系统以及免疫反应评价方面进行了更为全面的技术描述；③在几个章节中
，还对疫苗的规模化生产、疫苗的质量保证、临床试验等进行了全面的讨论，以便于为读者提供相关
的背景知识。
总之，通过这些对疫苗研发的综合讨论，本书应该能为那些致力于研究制备改进的或是新的疫苗的人
们提供有价值的相关信息。
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章节摘录

　　19.1.1 科研和商业方法　　基因组全序列的获得为疫苗和药物设计提供了新的研究平台。
事实上，从某种角度来看，基因组测序计划已含此初衷。
的确，每个药物和候选疫苗或直接由基因组的基因编码，或产生于基因产物。
随之带来的是有关能成为潜在疫苗的靶蛋白以及合成该蛋白的其他相关表面组分信息的拓展。
但这是一个新兴的领域，并且从基因组序列中所选择的候选疫苗至今还未能成为应用于临床的新疫苗
。
不过，这种方法将很可能被商业研究机构和实验室所采用，而资源的不同以及参研专家地域的不同也
将会使其带来多样的前景以及对该领域的研究得以进一步加强。
　　目前人们还不清楚哪种方法最可能获得成功。
当然，以大规模基因组筛选为导向的方法，正如商业公司所采用的策略那样，如果成功的话很可能在
短期内发现新的候选者。
这种方法可看作是传统集群筛选（mass screening）的逆向思路，后者在抗生素的发现和其他药物筛选
过程中是人们所熟悉的方法。
在寻找新疫苗的研究中，有很多靶分子需要探讨，正如要确定抗某一特定微生物的目标而筛选大量化
学物一样。
然而，细菌表面是在漫长的进化中由免疫反应选择产生的产物，并且由于这些生物体在健康的免疫系
统中可能并不引起典型的单一感染或侵入，因而不能采用以筛选为导向的方法。
同样地，在疫苗设计中使用单个或一小部分基因组中的序列有可能识别出多数相对“株”特异性的抗
原，但这些抗原或因为构象问题而被部分覆盖，或因为形成“逃逸”株而成为使用寿命短的疫苗。
但这些工作也可能在规模较小的实验室中，为探索较特定的问题而提出某些策略最终推动了疫苗研究
的进程。
但不管怎样，基因组全序列信息的使用为疫苗的研究开发提供了良好的基础，对所提问题的本质和所
能采用的方法都将产生相应的影响。
　　191.3 基因组序列信息的特性　　在研究中，明确所使用信息的特性是很重要的。
基因组序列是某个种属的一个株分离后的次代培养物的染色体序列，它的确具有被测序生物所有可能
的编码序列的信息，但其仍应该看作是单一的例子，而不是种属所具有的全部代表性信息。
而所有的疫苗必须针对整个病原体群。
同样地，被测序株的起源、群体结构和组成特性必须被最终明确。
由于在致病种属中，获得更多的基因组测序株已成为可能，它们的联合运用必然带来更为全面和健全
的研究框架。
然而，这依旧是多个例子的汇集，要想获得具有代表性的信息仍需要同一种属中很多序列的信息。
对此的研究目标和途径将在本章后续提到，但这些问题在任何疫苗设计的开始就应该考虑到。
　　19.1.3 以测序完成和未完成的序列为工作基础　　在该研究中的方法依据于测序进展而改变，也
就是测序可能处于不同的完成状态，或者已经完成测序。
需要明确的是，所有已完成的测序和记录都不可避免地存在某些错误，而且，一个种属基因组测序工
作的完成尚不能说明所有的问题，它仍有大量的内容需要探讨。
很显然，如果研究将基于一个已存在课题或疫苗研制开发而有所延伸的话，则可以决定其序列信息所
要针对的方向。
然而，不论实验室采用何种特定的方法，首先要通过某种途径鉴别出基因组序列中哪些信息具有潜在
的应用价值，然后再对这些信息进行深入研究。
对这一过程潜在的缺陷，通常要在实际的验证中才能确定，但这些缺陷是能够采取其他方法而使之最
小化的。
无论如何，分选法是非常必要的，因为不可能脱离需要研究的目的基因而对大量的信息进行一一探讨
。
　　⋯⋯
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