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简介

一个强有力的鉴定免疫治疗疗效预测标志物和构建预测模型的工具



亮点

⚫ tigeR是一款功能强大且易于使用的R工具包，其致力于探索肿瘤

免疫治疗疗效预测标志物并构建疗效预测模型；

⚫ tigeR支持灵活的输入数据类型，包括内置的和用户自定义的基

因表达数据以及对应的免疫治疗结局信息；

⚫ tigeR包括4个不同的但高度关联的分析模块，即标志物评估模块、

肿瘤微环境反卷积模块、预测模型构建模块和疗效预测模块。



tigeR概述

tigeR支持对内置的数据集和用户自定义的

数据集的探索，包括4个不同但高度关联的

分析模块，即生物标志物评估模块

（Biomarker Evaluation module）、肿瘤

微环境反卷积模块（Tumor 

Microenvironment Deconvolution 

module）、预测模型构建模块

（Prediction Model Construction 

module）、和疗效预测模块（Response 

Prediction module）



生物标志物评估模块

• diff_biomk()：可视化
差异分析结果

• roc_biomk()：可视化
受试者操作特征曲线

• surv_biomk()：建立
了生物标志物与接受
ICB治疗的患者总体生
存率提高之间的关联，
该关联使用Kaplan-
Meier曲线可视化

• compare_biomk()：
将感兴趣的生物标志
物与这些现有生物标
志物进行比较



肿瘤微环境反卷积模块

• deconv_TME()：使用
10种开源算法从基因表
达数据中推导出不同肿
瘤微环境细胞类型的比
例

• build_CellType_Ref()：
根据scRNA-seq分析结
果生成细胞类型特征矩
阵

• browse_biomk()：生成
一个由表示AUC的条形
图和表示危险比和P值的
点图组成的单一布局



预测模型构建模块

build_Model()：构建预测免疫治疗疗效的机器学习预测模型。   test_Model()：测试构建的预测模型。



疗效预测模块

• pred_response(): 预测个体患者的免疫治疗反应。



总结

❑在这项研究中，我们介绍了tigeR，为研究人员挖掘免疫治疗的疗效预测
生物标志物和构建预测模型提供了一个自动化和一体化的分析管道。

❑ 目前，tigeR工具包具有四个不同但高度关联的功能模块，内置1060个
具有免疫治疗临床信息的样本，23个来自文献的免疫治疗反应相关生物
标志物，以及10种开源TME分析算法，有助于更深入地理解抗肿瘤免疫
应答背后的分子机制。

❑ tigeR不仅简化了分析流程，而且还可促进肿瘤免疫治疗领域的新发现，
最终助力于患者个体化管理的实施和治疗结局的改善。

❑ 网站: https://github.com/YuLab-SMU/tigeR 
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