
業界トップクラスのSPR性能で
ハイスループットスクリーニング、カイネティックス
解析などの様々な分子間相互作用解析に対応
・ハイスループット
24センサースポット（3 spots/channel x 8 channels）
スポットごとに独立に固定化、サンプルインジェクションが可能
1回のインジェクションで24リガンドのスクリーニングが可能

・高感度
フラグメントなどの低分子化合物の相互作用解析が可能
分子量 100 Da

アプリケーション
標的タンパク質に対する低分子化合物のスクリーニング&カイネティクス
バイオ医薬品のスクリーニングと特性評価
化合物、ペプチド、核酸、タンパク質、糖など種々の分子間相互作用解析
他の手法と合わせた総合的な分子間相互作用解析
ITC、NMR、質量分析、CD、高速AFM

分子間相互作用解析
最新のSPR装置Sierra SPR-24を導入しました!!

Bruker/ Sierra SPR-24 Pro

リガンド カルボニックアンヒドラーゼII（30 kDa）
アナライト 低分子阻害剤（201 Da）

SICK（Single Injection Cycle Kinetics）法
同じリガンドを固定化した一連のセンサースポットに対して、スポットごとに濃度の異なるアナライト溶液
をアプライし、迅速なカイネティクス解析が行える手法

下記営業部まで、お気軽にお問合せください。

ライフサイエンス営業部 Tel 03-3245-5666 
関西営業部（ライフサイエンス） Tel 077-533-8689
お問い合わせ専用 E-mail bunseki@trc.toray.co.jp  

多数のセンサースポットを活かした分析事例

再生が困難なリガンドや、容易に失活するリガンドの分析に適応可能

A列の1~8にリガンドを固定化し、
濃度の異なるアナライトを1~8に同時に流す

・1回のインジェクションで8濃度のデータを取得し、カイネティクス解析を実施
・チャネル間の再現性が高く、文献と同等の結果を取得






  


  



ILU×LU]ªw
\O¹Z×978ÞæðÆ§

#</'C==%'CB



 

(! / F $& @B !'%#<"
/ (" F&(%

ððTLU²RÞß¹²V¿
LU]ªw\O¹Z×§

qJXsXtkºr
qJ!ð"Ð
qJtkºr

#< !AC@%6" '$).-G'&#+

B &$-&,

(" !?5%AC@" F*+$,+

F&(% !?5%AC@" ')$)*

#< !AC@%6" '$&'*G'&#+

'CB !6%AC@$D" ($,.-G'&*

'C== !'%D" &$&(-).

ðjqJ´¤n]ªw\
±jc]ªw\

  

]ªw\
H≫N

[¿
¨

³
g

3E$ qJXºof
sXººle

ºÐÐ}
Æzc×x°

QsRh!#2"¶¾×~u

4:1¡RZðZº^a´Kv
]ªw\L≪ºz

ð
qJ

  

¡RZðZ a ¡RZ ^a

LUb 0'&& 2; 

a '& >X ' A>iI
d¹´978L≪´q|`c
Ð¿tk_r´4:1L≪×¸

Q#<´ZJp
ÆqJsX

978ðcº
P¼´oºy

L≪MWÆrtk´YSÆ{L½\ºma

×s≪




 
  



































LC



NH2
NH

NH
NH

NH
NH

O
OH

O

O

O

O

Ph

O

O

N

OH

O
NHO

OHOH

O

O

NH2
NH

NH
NH

NH
NH

O
OH

O

O

Ph

O

O

N

OH

O
NHO

OHOH

O

O

HH

Ghrelin(1-8)0.74%




 







(ppm)678







 














DSS‐d690.0 %

n=3 89.7 %

 99.7 %

RSD 0.3 %



NMR GCHPLC

 

 

 

 

 

DSS‐d6

1 2

3

4

5

5

4

3

2

1




123



ppm






NMR



g

g

NMR

 10 mgDSS‐d64 mg
1 mLn=3

AVANCE III HD 500
13C
8








= 














AFM

AFMAFM







Fg
GPIIb/IIIaFg

AFM

AFM





d
e
fl
e
c
ti
o
n
 (

n
m

)

piezoscanner displacement (nm)










 





0









PVPFgBSA
Tris-HClAFMFgBSA
GPIIb/IIIaFg





GPIIb/IIIaGRGDSP
GPIIb/IIIa



Fg

Fg

NN

PVP

-60

-55

-50

-45

-40

d
e
fl
e

c
ti
o
n
 [

n
m

]

500450400350300

piezoscanner displacement [nm]





Fg

Fg

NN

PVP

GPIIb/IIIa

-60

-55

-50

-45

-40

d
e
fl
e

c
ti
o
n
 [

n
m

]

500450400350300

piezoscanner displacement [nm]

M[Cyclo (GRGDSP)] 
in Tris-HCl buffer





Fg

Fg

NN

PVP

-60

-40

-20

0

d
e

fl
e
c
ti
o
n

 [
n

m
]

5004003002001000

piezoscanner displacement [nm]

-60

-55

-50

-45

-40

d
e
fl
e
c
ti
o

n
 [

n
m

]

500450400350300

piezoscanner displacement [nm]









Fg /PVP/

Fg

BSA

NN

PVP

-60

-40

-20

d
e
fl
e
c

ti
o
n

 [
n
m

]

5004003002001000

piezoscanner displacement [nm]

-70

-65

-60

-55

-50

d
e
fl
e
c
ti
o

n
 [

n
m

]

500450400350300

piezoscanner displacement [nm]









BSA

/PVP/





COOH (NH2)

Fg

NH2(CH2)3Si Si(CH2)3NH2

Si(CH2)3NH2



NN

Fg

FgGPIIb/IIIa










 

N





N
S1

S2


N


ELISANS1/S2








LC‐MS/MS





2

N

S1/S2











N













LC‐MS/MS

N
LC‐MS/MS


































> fd`bgi_Uh;8eam_Uh;8IFQOoyDRCHAGBND9
> :JjnX;<fd`b8TkYk8%#$JI=SqDRCHAGBND9
> fd`b_Uh;KMcW`nPLqJI8uwA|GD9

Strong point !Strong point !

=z~trJ`WV;ak{oysSv?Efd`beam_Uh;Loy









 m/z





m/z

A U G C A U G G A U G G A U G G A A C G

* * * *












       

m/z








2

MS/MS

*



145632.29

148167.03

149505.46

1338.43

1338.80

+MS, 7.6‐9.2min, Smoothed (0.05,5,SG), Deconvoluted (MaxEnt, 4771.81‐7630.89, *3
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We propose to perform interaction analysis using an optimum method for your purpose.

        

       

         





n(binding ratio)

a(1/d) 

     
  

        

       

       

    

  

    

   

  

 

  

  

  

  

  

    
 
   

Analysis example: Interaction analysis of carbonic anhydrase (30 kDa) and sulfamoylbenzoic acid (201 Da)

 

 



 



 



  
 

  
       
       

  

  

       

       

      

 

  

  



Method SPR ITC
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Ghrelin(1-8)

Amino acid sequence: GSS(octanoyl) FLSPE

(Monoisotopic Mass 948.4804)
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Unchanged drug

Decomposition

Proton signal of dehydroalanine



MS/MS analysis

     

     

Unchanged drug

Decomposition

  







HPLC chromatogram of Ghrelin(1-8) (detection wavelength: 220 nm)

   

  

 

  

  

  

 

Red: synthetic standard of dehydroalanine
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Ghrelin(1-8)

 

ROESY spectrum of decomposition

1H NMR spectrum



ROE correlations between

dehydroalanine’s proton and the adjacent

phenylalanine’s amide proton

(ppm)678

Structural analysis of peptide trace decompositions
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