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Motivacidn: desarrollo de nanomateriales resistentes a la adsorcidn inespecifica de proteinas

Gold nanoparticle library

C. D. Walkey, et al., ACS Nano 2014
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Contar con un modelado adecuado que permita entender los factores
fisico quimicos que determinan los procesos de adsorcion resulta
V. Mirshafiee et al., Int. J. Biochem. Cell Biol. 2016 fundamental para un diseno racional de NPs para aplicaciones biomédicas.
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