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Две ветви иммунитета

1. Врожденный
2. Адаптивный



Адаптивный иммунитет
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Пример TCRbeta

▷ V:  TRBV4-2 => TGTGCCAGCAGCCAAGA
▷ D:  TRBD2 => GGGACTAGCGGGGGGG
▷ J:  TRBJ1-1 => AGCACAGATACGCAGTATTTT

○ (red nucleotides are deletions)

▷ TCR = V + D + J + ins + dels = 
TGTGCCAGCAGCCAAGCTGGCTAGCGGGGAGAAGA
TACGCAGTATTTT



CDR3



Селекция (тимическая)



Селекция (вся)



Как выглядят данные



Исследовательский анализ
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Сравнение gene usage
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Вероятностная модель V(D)J 
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