


























































































































































专利名称(译) 用于研究生物特异性相互作用的生物特异性解吸微流系统和方法及其调节剂

公开(公告)号 US20040005582A1 公开(公告)日 2004-01-08

申请号 US10/327531 申请日 2002-12-19

[标]申请(专利权)人(译) NANOBIODYNAMICS

申请(专利权)人(译) NANOBIODYNAMICS注册成立

当前申请(专利权)人(译) NANOBIODYNAMICS注册成立

[标]发明人 SHIPWASH EDWARD

发明人 SHIPWASH, EDWARD

IPC分类号 C12M1/34 C12Q1/68 G01N33/53

CPC分类号 G01N33/54366 B01L3/5027 B01L2300/0816 B01L2400/0487 B01L2300/0877 B01L2400/0409 
B01L2400/0415 B01L2300/0867

优先权 60/224551 2000-08-10 US
60/343025 2001-12-19 US

外部链接  Espacenet USPTO

摘要(译)

公开了使用结合对的固定化预结合成员的生物特异性解吸微流系统和方
法，用于检测样品中的分析物，鉴定结合位点和研究生物特异性相互作
用及其对完整细胞，细胞膜，细胞器，细胞片段，蛋白质和细胞的抑制
作用。其他生物聚合物。微流反应通道与一个或多个贮存器流体连接，
每个贮存器具有用于将流体或样品输送到具有预结合结合对的微流通道
的装置。可以连续检测生物特异性解吸的标记分子并在线定量。可以自
动计算表观解离常数和1C50值（对于抑制剂）。荧光，发光或电致发光
标记可用于提供具有亚微粒敏感性的连续流动微系统。运用在微流体阵
列中，可以同时分析单个样品中多个功能性结合位点的存在。该方法可
用作将蛋白质表面（表位作图）和其他生物聚合物用于功能性结合元件
的通用技术。该方法特别适用于从基因组程序中出现的大量共有序列的
功能分析（用于验证从基因组序列预测的结合位点确实是功能性的）和
用于研究在细胞外环境中发生的生物特异性相互作用，例如，血液凝固/
纤维蛋白溶解，炎症，细胞迁移，骨生物学，组织和器官形成和再生。
该方法非常适合以自动化和高度可控的方式研究生物特异性相互作用，并且用于快速筛选候选药物以阻断这些互动。
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