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同步辐射串行晶体学静电纺丝上样实验技术 
陈建樵 1,2  汪启胜 1,2  李 冰 1,2  周 欢 1  崔 莹 1  孙 波 1  王志军 1  何建华 1 

1（中国科学院上海应用物理研究所 张江园区  上海 201204） 

2（中国科学院大学  北京 100049） 

摘要  串行晶体学作为一种解析蛋白质晶体结构的新方法，因其拥有室温采集、辐射损伤低、时间分辨等优

势而得到迅速发展。早期发展于自由电子激光的串行飞秒晶体学已成功实现了蛋白质微小晶体结构的解析。

为了引入串行晶体学的技术优势，充分发挥第三代同步辐射的丰富资源和特点，基于上海光源 BL17U1 生物

大分子线站，我们对串行晶体学上样方法进行了理论和实验研究，解决了静电纺丝上样方式在同步辐射上应

用的难题，用溶菌酶微小晶体论证了其可行性；同时探讨了基于同步辐射的串行晶体学在毫秒时间尺度上的

发展潜力，为光束线技术升级提供参考。 
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Electrospinning sample delivery for serial crystallography using synchrotron radiation 

CHEN Jianqiao1,2  WANG Qisheng1,2  LI Bing1,2  ZHOU Huan1  CUI Ying1   

SUN Bo1  WANG Zhijun1  HE Jianhua1 

1(Shanghai Institute of Applied Physics, Chinese Academy of Sciences, Zhangjiang Campus, Shanghai 201204, China) 

2(University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

Abstract  Background: As a novel approach to solve the protein structure, serial femtosecond crystallography (SFX) 

has been developed rapidly owing to the advantages of the room-temperature data collection, lower radiation damage 

and time-resolved study. The first X-ray free-electron laser (XFEL) based SFX experiment has offered a new method 

to structure determination of protein microcrystals successfully. Purpose: The aim is to introduce SFX into the 

widely-available third-generation synchrotron radiation (SR). Methods: The electrospinning sample delivery system 

is a potential method to be applied on SR. The theoretical and experimental researches on electrospinning were 

studied using BL17U1 beamline in Shanghai synchrotron radiation facility (SSRF). Results: A microjet containing 

microcrystals was produced from the liquid meniscus and controlled by an electrostatic field. The air ionization 

problem disturbing electrospinning in SR experiment was solved by providing vacuum condition and coaxial 

electrospinning technique. Using lysozyme microcrystals as a model sample, the feasibility of electrospinning was 

demonstrated. Conclusion: It is shown that the serial crystallography on millisecond time scale is suitable for SR, 

which provides a reference for the future beamline upgrading. 

Key words  Serial crystallography, Synchrotron radiation, Electrospinning, Room-temperature data collection, 

Protein microcrystal 
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自 20 世纪 70 年代以来，同步辐射光源的应用

极大地促进了结构生物学的发展。蛋白质数据库

(Protein Data Bank, PDB)的统计显示，所测定的蛋白

质结构总量中有90%是利用X射线晶体衍射方法解

析的。然而，基于同步辐射的 X 射线晶体学方法时

常受到辐射损伤和蛋白质晶体尺寸的限制，因此通

常利用液氮提供 100 K 的低温环境来增强蛋白质晶

体的辐射耐受能力。相对于室温条件，这可以使得

样品的辐射剂量限制提高 30 倍，典型地约为

30 MGy[1]。通常，同步辐射 X 射线晶体学实验所用

的晶体尺寸一般大于 1 000 μm3，因而面对微米级蛋

白质晶体时，传统的实验技术将面临严峻的考验。 

2011 年，Chapman 等[2]首次利用基于 X 射线自

由电子激光(X-ray Free Electron Laser, XFEL)的串

行飞秒晶体学(Serial Femtosecond crystallography, 

SFX)方法实现了 Photosystem I 200 nm−2 μm 的微

小晶体在室温下的衍射数据收集。该方法对晶体尺

寸的要求从几十微米降至 1 μm，甚至更小；且由于

XFEL 的飞秒级脉冲，探测设备在样品损伤之前能

够收集足够的衍射信号，即“损坏前衍射

(Diffraction-before-destruction)”，从而更好地解决了

辐射损伤问题。串行晶体学方法的特点在于每颗晶

体随机取向地照射一张静态衍射图，再利用蒙特卡

罗积分方法解析大量晶体的衍射数据，因此样品消

耗量较大，需要配套设计高效稳定的样品输送装置，

目前广泛应用的上样装置有 GDVN (Gas Dynamic 

Virtual Nozzle)、LCP jet (Lipidic Cubic Phase)、

MESH (Microfluidic Electrokinetic Sample Holder) 

等[3−5]。 

目前世界上先进的第三代同步辐射光源超过

20 多台，而能开展 SFX 实验的自由电子激光装置

仅有不到 5 台。若将这种串行晶体学的样品输送方

法应用于传统的同步辐射 X 射线晶体学，将突破其

面临的难以解析微小晶体结构的瓶颈，从而提高同

步辐射的应用效率，充分发挥其作用，因此开展同

步 辐 射 串 行 晶 体 学 (Serial Synchrotron 

crystallography, SSX)研究具有重要意义。结合同步

辐射自身特点，目前已开展研究微流体芯片[6]、网

格薄片等固定微小晶体的上样方式[7]，用于微小晶

体的室温数据采集，但这种固定式上样法样品处理

繁琐。而 SSX 也可采用 SFX 更适用的约束流动式

上样法实现室温下持续输运含有微小晶体的细流到

曝光区域，目前 LCP jet 和毛细管(capillary)上样方

式已成功验证了 SSX 在同步辐射毫秒级曝光下解

析室温微小晶体结构的可行性[1,8]。本文将着重探讨

另外一种约束流动式上样法——采取静电纺丝原理

形成微小射流来输运微小晶体的静电纺丝上样法，

在上海光源 BL17U1 线站首次开展并解决了其在同

步辐射上的实现方法和应用难题，论证其可行性及

发展前景。 

1 静电纺丝上样装置简介 

静电纺丝原理是利用静电场对带极化电荷的液

滴表面施加静电力以克服液面张力，形成圆锥形液

面即泰勒锥，并在液滴尖端产生微米级及以下的细

小射流，在纳米纤维等领域得到广泛应用。 

基于 BL17U1 线站现有设备，我们对静电纺丝

上样装置进行兼容性设计，其主要有观测系统、真

空系统、静电控制系统及样品输送系统，见图 1。 

 

图 1  静电纺丝上样装置示意图 
Fig.1  Schematic of the electrospinning sample delivery 

system. 

观测系统兼容于上海光源 BL17U1 线站测角仪

平台，显微镜通过光束同轴的反射镜观察纺丝现象，

使用 BluIce 可视化界面进行纺丝射流的定位，电荷

耦合元件(Charge Coupled Device, CCD)探测器型号

为 ADSC Q315r；真空系统由不锈钢钢管连接照射

区绝缘真空罩和外部真空腔，外部真空腔连接真空

泵（机械泵和分子泵）以及真空测量仪，真空罩两

侧的通光窗由聚酰亚胺(kapton)膜密封，以降低 X

射线的衰减程度；静电控制系统是在 Coaxial-Mixer

处的四通管一端连接直流高压电源的正极，内部的

子液与其接触而带正电荷，同时将连接真空罩的空

心不锈钢钢管接地，使得毛细管端口的子液与其垂

直方向间距 3−5 mm 的钢管间形成静电场，其强度

由高压电源调整；样品输送系统使用两个 0.1 mL 

Hamilton 注射器分别存储母液和子液样品，其中母

液是含有蛋白质微小晶体的原生长溶液，子液是具
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有一定导电性的粘稠溶液，后端的两台微流体泵（极

限流量 0.01 μL·min−1）各自控制两类溶液的流量，

样品经注射器端口的连通管（美国，IDEX Health & 

Science 公司）可连接不同口径(5−540 μm)的毛细管

（美国 Molex 公司），并在四通管 Coaxial-Mixer 内

实现两类溶液的同轴流动，大大缓解了接口堵塞的

问题。 

2 影响因素 

2.1 静电纺丝形成 

静电纺丝的形成主要由溶液性质（导电性 K、

质量密度、粘度、表面张力），环境变量（介电

常数、静电场分布 E）及操作参数（流量 Q、施加

电压 V）决定，其理论模型如图 2 所示[9]。本实验

主要考虑静电纺丝形成的射流半径 R 和流速 ν，以

及稳定长度 L。静电纺丝的射流口径决定了微小晶

体尺寸的适用范围和 X 射线打击位置，可控制在微

米级以下，与喷口距离 Z 的关系见式(1)[10]；射流的

流量对应不同半径的流速，影响晶体的曝光时间和

命中概率；稳定射流随着长度的增加而变细，达到

一定长度时细流内部的电荷排斥力会导致射流不稳

定或破裂成分散的小液滴，这对 SFX 的飞秒时间脉

冲有潜在价值，但对于同步辐射光束的时间尺度而

言，一定长度的稳定射流更适合作为曝光区域。 

             
4

1
~R

Z
                (1)  

 

图 2  静电纺丝形成示意图 
Fig.2  Sketch of electrospinning forming. 

2.2 电压与流量控制 

为了控制静电纺丝形成满足要求的稳定射流，

根据静电纺丝理论，需要提供一个临界初始流量

Qmin（由溶液的性质决定）；控制电压 V 在一定范围

内存在自我反馈调节机制以达到稳定；当电压超出

控制范围而不能实现稳定射流时，需再调节流量 Q、

溶液性质或电极间的距离 Y。 

本实验直流高压电源控制范围在 0−5 000 V，以

体积分数 30%丙三醇溶液为测试样品，采用内径

100 μm 的毛细管，离接地端不锈钢管口间距为

3 mm，研究了在 0.2−1 μL·min−1 流量内达到稳定射

流的电压范围。由于导电端离端口有一定距离不能

真实反映两电极端的电场强度，因此以电源读数为

依据，如图 3 所示在电压升高的过程中，液滴的滴

落频率加快，当达到临界电压值 Vmin 时液面扰动消

失而开始在尖端出现稳定射流；继续升高电压，圆

锥液面高度降低但仍保持稳定；直到最高电压 Vmax

时开始再次出现不稳定现象；虽再反向降低电压至

滴落现象出现，其临界电压值 Vmin 因稳定弛豫现象

而比之前的值降低了 100−200 V，但为了保证更好

稳定性而取更小范围的控制电压域。由图 4 可知，

在静电纺丝的低流量区域，随着流量增加，控制电

压阈值增大且稳定范围略微扩大；同时由于丙三醇

溶液导电性较差，可适当添加质量浓度 1% NaCl 以

增强溶液导电性，同时有利于扩展最低流量的限制。 

 

图 3  高压上升过程中的稳定射流 
Fig.3  Stable electrospinning with the increasing of voltage. 

 

图 4  稳定射流在 0.1−1 μL·min−1流量下的电压控制范围 
Fig.4  Voltage range for stable electrospinning at 

0.1−1 μL·min−1 flow rate. 
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除电压控制外，流量控制也是静电纺丝应用的

关键控制变量，在 SFX 中类似的 MESH 方法已实

现了 0.14−3.1 μL·min−1 的流量控制[6]，这意味着样

品的消耗量更少、命中效率更高以及适用的微晶尺

寸更小，因此实现静电纺丝上样系统的流量控制具

有重要的实用价值。流量控制范围除了受到电压和

溶液性质的影响外，还与毛细管口径有一定关系。

然而只追求更低的流量并不适合于同步辐射串行晶

体学，因为更低的流量会导致静电纺丝半径变小而

流速加快，使得微晶曝光时间缩短，在同步辐射光

通量不增加的情况下，获取的衍射点强度满足不了

要求。因此，静电纺丝在同步辐射应用的关键是需

要满足射流半径要求的前提下降低流量，而 LCP 上

样和毛细管上样能实现同步辐射的应用实质也在于

它们能在低流量下依靠管壁和高粘度 LCP 的约束，

获取与毛细管口径相当的射流（典型的 100 μm），

以至于流速可减缓到微米每毫秒，从而匹配探测器

的毫秒曝光时间，因此控制射流速度才是电压和流

量控制的主要选择依据。 

2.3 辐射剂量与流速 

微小晶体的辐射剂量可由 RADDOSE-3D 软件

按照不同的晶体参数、线站光束参数及曝光时间计

算[11]。以微晶样品尺寸 10 μm×10 μm×30 μm 为示例，

BL17U1 的光通量 3.8×1012 s−1 (12.4 keV，240 mA)，

聚焦光束尺寸为 67 μm ×23 μm (H×V)[12]，在晶体无

角度偏转的理想情况下以室温 3 MGy·nm−1 辐射剂

量为限制，则最长曝光时间可为 0.72 s。那么晶体

的 流 速 在 光 斑 50 μm 照 射 下 至 少 需 达 到

0.069 μm·ms−1，显然静电纺丝流速远大于此。 

对于射流的速度选择主要依据探测器的有效采

集时间 T 内只出现一粒晶体的概率，这由光斑尺度

H、晶体尺度 S、晶体富集度 M 以及射流半径 R 决

定。无论 LCP、毛细管还是静电纺丝等约束流动方

式均可简化为如图 5 所示的射流照射理想模型。假

定射流半径 R 范围在 S/2−S，只允许一粒晶体通过

射流横截面，则相关实验参数关系见式(2)。其中：

W 代表两粒晶体间的平均间隔距离；ν 表示射流速

度；X 代表探测器有效时间内实际采集范围；P1代

表探测器在有效时间范围只获取一颗晶体衍射数据

的概率见式(3)，当晶体间距满足一定概率分布函数

f(w)时则概率如式(4)。对于静电纺丝射流的半径会

随着长度增加而减小，则 R 由初始位置 Z1 到结束位

置 Z2 的加权平均取值如式(5)；晶体尺度 S 由晶体体

积对应的理想球体直径取值。 

 

图 5  理想射流照射模型 
Fig.5  Ideal model for crystal hitting. 
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以晶体尺度 S 为 20 μm 为例，流量范围

0.1−3 μL·min−1 下，不同变量参数条件下晶体最长曝

光时间 Tmax 与流量间的关系见图 6(a)，可知其主要

受到光斑尺寸和射流半径的影响。照射概率 P1 与流

量间的关系见图 6(b)，其受到的影响因素较多，其

中晶体富集度对照射概率影响起主要作用，可作为

重要的控制变量来提高命中概率。 
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图 6  不同条件下晶体最长曝光时间(a)、固有照射概率(b)与流量的关系 
  Fig.6  Maximum expose time (a) and intrinsic probability of hits (b) related to flow rate in different conditions. 

 

2.4 真空与子液 

静电纺丝在同步辐射上应用的最大困难在于

高强度的X射线对空气等介质的电离作用严重干扰

了静电纺丝所需的静电场分布，导致液滴尖端的射

流失败[7]，参见图 7。虽然可以通过衰减光通量和

减小光斑尺寸来降低干扰，但同时也降低了衍射数

据质量。因此，我们考虑通过提供真空环境(10−2 Pa)

形成射流以消除干扰。然而水溶液样品在真空中易

蒸发而凝结，且高盐度的母液在喷口处会沉淀而堵

塞，导致静电纺丝的形成不稳定。为解决这些问题，

本文参考同轴静电纺丝原理，配置不易蒸发的外层

子液来形成静电纺丝从而保护射流中心的母液，例

如 常 见 的 丙 三 醇 、 甲 基 丙 二 醇 (2-Methl-1,3- 

Propanediol, MPD)、聚乙二醇 (Polyethylene glycol, 

PEG)等实验溶剂；并且中心区的母液样品可无需带

高压和添加调节剂，这使得母液可以保持样品原始

生长环境，又避免了静电荷对晶体的潜在影响。 

 

 

图 7  静电纺丝在空气电离干扰下的变化 
Fig.7  Change of electrospinning disturbed by air ionization. 

 

子液的选择原则在于液体的粘性和可用性。首

先考虑其是否能抵抗低真空，其次考虑是否与母液

兼容。由于在喷口处两相流混合的时间由溶液性质

和流速等决定，因此可以在子液中添加反应物以进

行不同时间尺度的结构动力学研究，这是同轴射流

的一个潜在应用。其中 MPD 是一种理想的选择，

这类溶液对附着在毛细管尖端的糖类或盐类沉淀的

防护效果较佳；在流速增加情况下，高粘度的丙三

醇和 PEG 溶液与 MPD 相比，保护效果是较差的；

油脂类须考虑其脱气现象以及对后端真空组件的 

影响[13]。 

实验时采用的母液含 15% NaCl，在真空中快速

脱水而形成沉淀，丙三醇常作为晶体生长的沉淀剂

和同步辐射晶体学中的晶体样品冷冻保护剂，并有

实验观察到 25%−40%丙三醇在低真空下能产生稳

定的电纺丝[14]，故采取在低浓度盐溶液中添加 30% 

丙三醇作为外层子液。  

2.5 样品准备 

实验样品采用 SFX 方法学研究常用的溶菌酶

晶体作为标准样品，以便实验结果对比。将高纯度

的溶菌酶(40 000 U·mg−1)配置成浓度 12 mg·mL−1，

并添加 0.5 mol·L−1 醋酸；母液的配制为 0.5 mol·L−1 

醋酸、6% PEG6000、质量浓度 15% NaCl、pH 3.4。

采用悬滴法结晶，液滴中蛋白溶液与母液的比例为

1.5:0.5，结晶板置于 4 ºC 环境中，12 h 后即可得到

大量尺寸均匀的溶菌酶微晶样品[15]，典型尺寸是

10 m×10 m×30 m，如图 8 所示。 

根据子液的选择原则，制备的溶菌酶样品采取

含有质量浓度 1% NaCl和体积分数 30%丙三醇的溶

液作为子液，稳定时间范围在 2 h，电压控制在

3 000−5 000 V。该样品能在样品传输系统中长时间

保持均匀性而不易在管内沉淀，对于易沉淀的样品

则需额外增加摇摆仪。 
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图 8  溶菌酶微小晶体样品 
Fig.8  Microcrystals of lysozyme. 

2.6 操作流程 

样品的提取操作：首先将悬滴法生长的小液滴

收集到小管中，可进一步过滤掉大颗粒的晶体，防

止堵塞，本实验样品尺度均小于 100 m 可不必此

操作；然后按 106 mL−1 的富集度要求，吸取上层清

液或添加下槽母液，然后用 0.1 mL 的注射器直接一

次吸取晶体溶液并安装在微流体泵上。在操作过程

中应尽量保证样品溶液中不存留小气泡，以防阻隔

子液的导电性和干扰射流的稳定。同时将配制好的

子液安装在第二台微流体泵上。 

连接和密封好各接口后，采用机械真空泵进行

抽真空并达到稳定真空度 102 Pa 作为实验条件即可，

也可进一步使用分子泵，以达到效果更好的超低真

空要求(10−2 Pa)。然后将导通电压设置为 3 000 V，

同时开启子液泵 0.2 μL·min−1，待子液开始聚集时加

大电压以实现稳定的静电纺丝，再开启样品泵

0.2 μL·min−1。前期毛细管和连接部位内的残留空气

会持续产生气泡，待气泡消失稳定后在 BluIce 操作

界面中确定打击位置，设置光斑大小和曝光时间，

开始持续收集衍射图。如果衍射点未被观测到，则

调节流量和电压来减少子液流速或增加母液流速来

保证射流稳定，以获取衍射图。 

2.7 实验结果 

在光斑50 m×50 m和曝光时间1 s的条件下，

采用静电纺丝方法连续收集多套衍射图，并通过

BL17U1 线站上的 SpotFinder 和 ADXV 软件对衍射

图的有效衍射点进行初步筛选和识别，先用

SpotFinder 初步筛选了其中 750 张连续收集的衍射

图，衍射点强度下限(spot intensity cut)设置为 40，

其统计的衍射点总数统计分布如图 9 所示。总数在

300 以下的衍射图中大部分被识别的衍射点为探测

器等外在因素影响下产生的干扰点，在同一位置连

续重复出现，视为无效；而对衍射点总数 500 以上

的衍射图的视为有效衍射，共有 8 张，故有效击中

率在 1%左右。对其它多组数据进行相同处理，结

果保持一致。进而用 ADXV 识别衍射点，其中参数

Min I/Sigma 值为 5，Min Spot Spacing 值为 6，对筛

出的原始衍射图进行衍射点识别，示例见图 10，单

张衍射图所识别的衍射点数量在 20−30，其中存在

一部分探测器噪点，空气散射和探测器本底造成的

背景像素点计数在 50−70，整个衍射点的强度较弱，

范围较小，不能采用现有软件进行指标化，需进一

步提高信噪比和软件处理能力。 

 

图 9  750 张衍射图的衍射点总数统计分布（静电纺丝） 
Fig.9  Statistical distribution for sum of the screened 

diffraction points from 750 diffraction patterns (by 
electrospinning). 

 

图 10  ADXV 筛选的有效衍射点示例 
Fig.10  Paradigm of the selected diffraction pattern by ADXV. 

同时，本实验采用了毛细管上样方式对同一批

晶体样品进行对比实验。毛细管内径 100 μm，在曝
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光时间 1 s、光斑尺寸 100 μm、光强不加衰减、流

量 0.5 μL·min−1 的条件下连续采集衍射数据。采用

相同的 ADXV 衍射点强度参数识别并统计了其中

500 张衍射图中衍射点，其总数分布结果如图 11 所

示，其中 17 张为有效衍射图，但存在同一衍射图包

含多颗晶体衍射点的情况，其原始衍射图识别点示

例见图 12，部分衍射图可通过软件进行指标化，可

分辨出溶菌酶的 P4 空间群。与静电纺丝相比，其

背景强度更大，但识别的衍射点数量更多，主要由

于其流速相对静电纺丝慢了 2−3 个量级，较好匹配

了现有实验装置的曝光时间和探测器采集的有效 

时间。 

 

图 11  500 张衍射图的衍射点总数统计分布（毛细管） 
Fig.11  Statistical distribution for sum of the screened 

diffraction points from 500 diffraction patterns (by capillary). 

 

图 12  毛细管上样获得的有效衍射图示例 
Fig.12  Paradigm of the selected diffraction pattern by 

capillary sample delivery. 

通常 SFX 实验数据的后处理需要应用

CrystFEL 软件[16]对几千张可用衍射图进行有效衍

射点的筛选识别、合并和解析。由于我们实验采用

的探测器有效采集时间为 0.2 s，并存在 0.95 s 的读

出时间，因此相邻照射间存在 2 s 的时间间隔，严

重影响击中效率并造成样品的大量浪费。假定按 1%

有效命中率，一套有效的数据至少需要 100 000 张

衍射图，实验需持续 55.6 h，样品消耗量 662.4 μL。

此外，在毫秒级时间曝光下，衍射点强度降低，与

背景之间的信噪比减小而不易分辨。与毛细管上样

方式的实验结果比较表明静电纺丝在速度降低两三

个量级后，可能获得更多更强的衍射点，但由于最

低流量和射流半径的限制，不易匹配现有探测器曝

光时间；且更快的流速允许样品在曝光时间内旋转

的角度更小，理论上比旋转法产生的衍射点更弱。 

本实验验证了静电纺丝在同步辐射上进行串行

晶体学实验的可行性，但由于现有条件的限制，击

中效率及衍射图质量都有待提高。未来探测器在性

能上的提升（读出速度降至毫秒级）及光斑尺寸的

进一步减小，将会提高击中效率和有效衍射；通过

增强光通量密度，采取真空腔以减小空气散射减少

背景，可提高信噪比，使得较弱的衍射点强度增大

更易识别，有利于实现更短的曝光时间和更高的命

中效率，从而匹配静电纺丝射流较快的速度，缩短

实验时间，减少样品消耗量，这对于实现在毫秒级

及以下时间范围的、基于同步辐射的串行晶体学实

验具有重要意义。 

3 结语 

本实验探讨了静电纺丝上样法的不同影响因素，

尤其是溶液性质、电压与流量控制；并结合上海光

源 BL17U1 线站平台特点，以溶菌酶为测试样品，

利用同轴纺丝和加装真空腔的方式克服了X射线空

气电离对其影响，验证了静电纺丝应用于同步辐射

串行晶体学的可行性，为未来在上海光源上利用串

行晶体学新方法开展蛋白质微晶体结构研究积累了

经验，也为将来开展基于自由电子激光装置的串行

晶体学研究提供了技术储备。 

对比于同步辐射串行晶体学其它上样方法，静

电纺丝除拥有串行晶体学的室温采集和辐射损伤小

的特点外，其较大的流量控制范围 0.1−3 μL·min−1

能满足 10 nm−10 μm 较大范围的微小晶体；真空环

境避免了空气电离的干扰，而采用同轴纺丝不仅克

服真空和高压对晶体的影响，且能保持样品原生环

境，扩大了该方法对高要求样品的适用范围，并具

有在子液中添加反应剂来研究蛋白结构动力学的潜

力；此外，与 LCP 和毛细管相比，该方法有更小的

衍射背景，尽管流速较快，但随着探测器的性能提

升和光通量的增强，可以弥补对低流速的要求以提

升命中效率和减少实验时间。当然，由于该方法影

响因素较多，没有固定参考标准和方案以适应不同

条件微小晶体要求，对真空环境下稳定射流控制时

间需进一步提高，静电纺丝上样装置仍然需要进一

步改良和完善。 
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面对未来同步辐射更高强度更小光斑的发展趋

势，以及探测器性能的突破，同步辐射串行晶体学

将在结构生物学上发挥更重要的作用。 

致谢  感谢西北工业大学尹大川教授课题组对本实

验的支持与帮助。 
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