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多重 PCR技术同时检测四种肠道致病菌方法的 
建立与初步应用 

陈  琼 1, 周  昱 2, 3, 孔繁德 3*, 吴德峰 2, 赵  冉 1, 徐淑菲 3, 连玉华 1, 杨  涛 1 
(1. 厦门市农产品质量安全检验测试中心, 厦门  361012; 2. 福建农林大学动物科学学院, 福州  351002; 

3. 厦门出入境检验检疫局, 厦门  361026) 

摘  要: 目的  建立同时检测 4 种食源性肠道致病菌的多重 PCR 方法。方法  分别依据沙门氏菌(Salmonella 

spp) 的 fimA基因、弗氏枸橼酸杆菌(Citrobacter freundii) 的 ldh基因、奇异变形杆菌(Proteus mirabilis) 的 idsC

基因、迟缓爱德华菌(Edwardsiella tarda) 的 fimA基因设计 4对特异性引物, 并对多重 PCR反应条件进行优化。

结果  建立的多重 PCR方法具有结果可靠、灵敏度高、方便快捷的优点。结论  本研究为研发快速检测以上

4种食源性肠道致病菌的试剂盒提供了重要技术保障。 
关键词: 多重 PCR; 沙门氏菌; 弗氏枸橼酸杆菌; 奇异变形杆菌; 迟缓爱德华菌 
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reaction for synchronous detection of four food-borne pathogens 
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ABSTRACT: Objective  To establish a method for detection of four species of food-borne pathogens syn-
chronously by multiplex PCR. Methods  Four pairs of suitable primers were designed according to the spe-
cific gene fimA of Salmonella spp, gene ldh of Citrobacter freundii , gene idsC of Proteus mirabilis, and gene 
fimA of Edwardsiella tarda. The reaction conditions of multiplex PCR were optimized as well. Results  The 
detection for real samples proved that the multiplex PCR method had the advantages of reliability, sensitivity 
and rapidness. Conclusion  This method can provide a key technical support for developing a kit that detects 
the four species of food-borne pathogens rapidly. 
KEY WORDS: multiplex PCR; Salmonella spp; Citrobacter freundii; Proteus mirabilis; Edwardsiella tarda 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

在对食品安全给予高度重视的当今文明社会 , 
仍有许多能引起人类疾病的高危致病菌通过在不同

食物间传播而引发疾病, 并且发病率和死亡率都在
不断增加。在整个世界范围内, 与食源性疾病相关的
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花销每年要达到数十亿美元。不得不说, 防治食源性
致病菌在公共安全问题中有着重要地位[1]。 

本研究涉及的沙门氏菌、弗氏枸橼酸杆菌、奇异

变形杆菌、迟缓爱德华菌这 4种菌广泛分布于自然环
境中, 同时, 它们还普遍存在于人和许多动物(包括哺
乳类、鸟类、爬行类、两栖类) 的肠道中, 常在粪便
材料或被粪便污染的地方分离, 因此习惯将它们作为
环境和食品等的粪源性污染的卫生细菌学指标[2]。以

上所提到的 4种菌均可引起食物中毒[3,4,5,6,7]。除了沙

门氏菌具有广泛的致病性外, 弗氏枸橼酸杆菌和奇
异变形杆菌还是重要的医院内感染菌, 常引起尿道
和机体的其他部位感染[8,9]。迟缓爱德华菌还可引起

水生动物多种类型的感染症, 给全球的水产养殖业
造成很大损失[10]。 

目前, 我国对以上致病菌的检验仍多采用传统
鉴定方法, 检验周期长, 耗费大量人力和物力, 检验
敏感度还不高。鉴于此, 建立准确、敏感、高效的检
验方法对于采取有效的预防和防治措施是很有实用

意义的。 
本研究以沙门氏菌的 fimA 基因[1]、弗氏枸橼酸

杆菌 ldh 基因、奇异变形杆菌的 idsC 基因[11]和迟缓

爱德华菌的 fimA 基因[12]为检测的目的基因, 建立单
管多重 PCR方法用以同时检测以上 4种病原菌。 

1  材料与方法 

1.1  材料与仪器 

1.1.1  菌  株 
实验所用菌株均为厦门出入境检验检疫局技术中

心动物检验检疫实验室已分离鉴定的保存菌株(表 1)。 
1.1.2  试剂和仪器 

PCR 试剂盒 (内含 MgCl2、10×PCR Buffer、
TaqDNA聚合酶、dNTP); DL-1500 DNA Marker(宝生
物工程大连有限公司); TE缓冲液(pH 8.0,上海生工生
物工程有限公司); 营养肉汤培养基、碱性蛋白胨培
养基、营养琼脂培养基、亚硫酸铋琼脂培养基(BS)、
DHL 培养基, 均购于北京陆桥技术有限责任公司; 
琼脂糖(Biowest 公司)。其余试剂均为国产分析纯。
稳压稳流电泳仪、PCR 扩增仪(PTC200)和凝胶成像
仪(GelDocXR), 均为美国 Bio-Rad公司产品。 

1.2  实验方法 

1.2.1  模板 DNA 的制备[13] 
水煮裂解法: 将实验菌株在营养琼脂平板上划

线分离, 之后在平板上挑取单个菌落接种于营养肉
汤增菌液中, 于 37 ℃、120 r/min摇床过夜。取增菌
后的菌液 1 mL于 1.5 mL离心管中, 12000 r/min离心
2 min, 弃去上清液, 将沉淀用 TE 缓冲液洗涤两次, 
洗净培养液。于离心管中加入 100 μL TE 缓冲液, 
100 ℃水浴 10 min, 立即冰浴 5 min, 震荡裂解释放
核酸, 13000 r/min离心 10 min, 取上清分装后−20 ℃
保存以作为实验模板。 
1.2.2  引物设计 

选择沙门氏菌的 fimA基因(M18283)、弗氏枸橼
酸杆菌的 ldh 基因(DQ991236.1)、奇异变形杆菌的
idsC 基因(EU635876)、迟缓爱德华菌的 fimA 基因
(AF491964) 序列, 应用 Primer 5.0软件设计 4对特异
性引物(表 2)。 

表 1  实验用标准菌株 
Table 1  Reference strains used in this work 

菌名 编号 缩写 

沙门氏菌 Salmonella spp ATCC C316 SS 

弗氏枸橼酸杆菌 Citrobacter freundii CF20060301 CF 

奇异变形杆菌 Proteus mirabilis PM20050506 PM 

迟缓爱德华菌 Edwardsiella tarda ET20040705 ET 

铜绿假单胞杆菌 Pseudomonas aeruginosa PA20070604 PA 

大肠杆菌 Escherichia coli EC20100509 EC 

溶藻弧菌 Vibro alginolyticus VA20090810 VA 

副溶血弧菌 Vibrio Parahemolyticus VP20120804 VP 

阴沟肠杆菌 Enterobacter cloacae EC20060807 EC 

注: 表中菌株出沙门氏菌为标准菌株外, 其余菌株均为自己分离鉴定菌株, 采用细菌分离和飞行时间质谱结合进行鉴定 
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表 2  多重 PCR 引物设计 
Table 2  Designed primers of mutiplex PCR 

病原菌 引物序列(5’→3’) Tm(℃) 目的片段长度(bp) 

沙门氏菌 GCCGGTAAACTACACGATGA 60 526 

(Salmonella spp) GAGTTACTGAACCAACAGCT 58  

弗氏枸橼酸杆菌 AACATAGCGATGGACAACTGA 55.9 161 

(Citrobacter freundii) TTAGCAAAAATTTAAGCCGGT 56.8  

奇异变形杆菌 TTTATCAATAGCCTCAAACCCT 55 396 

(Proteus mirabilis) TGCGTCACCCTCTAACTCATCC 58  

迟缓爱德华菌 CAGGTGAGTGGTGATTCAAAAA 55 330 

(Edwardsiella tarda) GTAACCGTATCGGCGTAAGAGC 57  

 
1.2.3  单重 PCR 引物特异性实验 

以表1所列的相应菌株为阳性对照, 其余菌株作
阴性对照, 分别使用表 2 中所列的引物进行 PCR 扩
增, 测定单基因 PCR的特异性。反应体系: 模板DNA 
1 μL, 上、下游引物各 0.5 μL(20 μmol/L), MgCl2(25 
mmol/L) 0.75 μL, 10×PCR Buffer(Mg2+free)1.25 μL, 
dNTP Mixture(2.5 mmol/L)1 μL, Taq酶 0.6 μL, 双蒸
水补足, 总体积 12.5 μL。PCR扩增条件: 94 ℃预变
性 4 min, 94 ℃变性 30 s, 60 ℃退火 40 s, 72 ℃延伸 45 
min (这 3步进行 35个循环); 最后 72 ℃延伸 7 min。
通过琼脂糖凝胶电泳回收 4 种菌的产物, 测序, 与
NCBI上的相应序列比对, 判断实验结果。 
1.2.4  单重 PCR 灵敏度实验 

取 4 种目的菌的隔夜培养菌液各 1 mL, 参照国
标法(GB/T 4789.2-2003) 计算细菌个数, 用水煮裂解
法提取 DNA 作为模板, 按 1∼1×107梯度稀释原始菌

液后提取DNA模版, 将模板用 1.2.3所述体系进行扩
增, 观察单重 PCR的灵敏度。 
1.2.5  多重 PCR 反应条件优化[15] 

对多重 PCR 反应条件中的主要影响因素, 如退
火温度、镁离子浓度、引物浓度、dNTP浓度进行优
化, 从而确定多重 PCR的最优反应条件。 
1.2.5.1  退火温度的优化 

PCR 反应体系中各成分浓度不变, 梯度退火温
度设定为 58、59、60、61、62、63、64 , ℃ 从中选择

扩增效果最佳的温度作为最佳退火温度。 
1.2.5.2  Mg2+浓度的优化 

PCR反应体系为 12.5 μL, 退火温度为上述确定
温度, 保持各成分浓度不变, 设计 25 mmol/L Mg2+梯

度为 1.25、1.5、1.75、2.0、2.25 μL, 从中选择扩增
效果最佳的浓度作为最佳 Mg2+浓度。 

1.2.5.3  引物浓度的优化 
先对比各个引物的扩增效率, 再对引物浓度进

行优化, 设计加入混合引物的体积梯度为 0.8、1.0、
1.2、1.4、1.6、1.8、2.0、2.2 μL, 从中选出最佳浓度。 
1.2.5.4  dNTP浓度的优化 

PCR 反应体系中各成分浓度不变, 退火温度和
镁离子浓度为上述确定, 设计 dNTP体积为 1.0、1.5、
2.0、2.5、3.0、3.5 μL, 从中选择扩增效果最佳的浓
度作为最佳 dNTP浓度。 
1.2.6  多重 PCR 反应敏感度实验  

取已计数的 4种目的菌的隔夜培养菌液各 1 mL, 
混合后用水煮裂解法提取 DNA 作为模板 , 按
1×100∼1×106梯度将模板稀释后用已优化的PCR体系
扩增, 测定 PCR反应的敏感性。 
1.2.7  人工染菌实验 

分别将隔夜培养的沙门氏菌、弗氏枸橼酸杆菌、

奇异变形杆菌、迟缓爱德华菌的菌液梯度稀释

103∼106倍, 取每个稀释度的菌液 0.1 mL加入冻肉样
品中, 再将样品进行预培养, 时间为 10 h, 分别提取
培养菌液的 DNA进行多重 PCR检测, 观察结果。 

2  结果与分析 

2.1  单重 PCR 引物特异性分析 

将表 1所列菌株的模板 DNA加入多重 PCR反应
体系, 使用包含表2所列4对引物的混合引物进行反应, 
通过琼脂糖凝胶电泳观察扩增结果。通过结果可知, 只
有沙门氏菌、弗氏枸橼酸杆菌、奇异变形杆菌、迟缓爱

德华菌4种模板出现与目的条带大小相符的亮带, 其余
模板均未出现扩增条带 (图 1)。这说明本实验设计的 4
对引物具有良好的特异性, 可以进行之后的优化。 
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图 1 单重 PCR引物特异性分析   
Fig.1  Analysis of single PCR primer specificity 

(A) 沙门氏菌 fimA基因; (B) 弗氏枸橼酸杆菌 ldh基因; (C) 奇异变形杆菌 idsC基因; (D) 迟缓爱德华菌 fimA基因 
Fig. 1  (A) gene fimA of Salmonella spp; (B) gene ldh of Citrobacter freundii; (C) gene idsC of Proteus mirabilis; 

(D) gene fimA of Edwardsiella tarda 
注: M. DL 1500; 1. 沙门氏菌; 2. 弗氏枸橼酸杆菌; 3. 奇异变形杆菌; 4. 迟缓爱德华菌; 5. 绿脓杆菌; 6. 大肠杆菌; 

7. 溶藻弧菌; 8. 副溶血弧菌; 9. 阴沟肠杆菌 

 

2.2  单重 PCR 灵敏度实验 

通过国标法计算隔夜培养的 4 种目的菌的个数: 
沙门氏菌 , 8.9×108 cfu/mL; 弗氏枸橼酸杆菌 ,  
7.2×108 cfu/mL; 奇异变形杆菌, 5.7×108 cfu/mL; 迟
缓爱德华菌, 6.4×108 cfu/mL。结果显示, 单重 PCR的
检测灵敏度为: 沙门氏菌 89 cfu (2A), 弗氏枸橼酸杆
菌 72 cfu (2B), 奇异变形杆菌 6 cfu (2C), 迟缓爱德华
菌 7 cfu (2D)。 

2.3  多重 PCR 引物特异性分析 

分别提取沙门氏菌、弗氏枸橼酸杆菌、奇异变形

杆菌、迟缓爱德华菌、大肠杆菌、铜绿假单胞杆菌、

溶藻弧菌、副溶血弧菌、阴沟肠杆菌各菌株的 DNA
模板, 用混合引物进行 PCR 扩增。可以从琼脂糖凝
胶电泳图中清晰的看到, 分别在 161、330、396、526 
bp有 4条扩增带, 表明所设计的引物是特异性的, 可
用于后续实验(图 3)。 

2.4  多重 PCR 反应条件的优化 

经过优化, 多重 PCR 体系的最佳反应条件为: 
退火温度 60 ; ℃ 体系总体积 12.5 μL, 其中包含混合
模板 DNA 4 μL、浓度为 20 μmol/L的 4对引物(加入
量分别为沙门氏菌 0.3 μL, 弗氏枸橼酸杆菌 0.125 μL, 
奇异变形杆菌 0.1 μL, 迟缓爱德华菌 0.25 μL)、MgCl2 

(25 mmol/L) 2.0 μL、10×PCR Buffer (Mg2+free)1.25 
μL、dNTP Mixture(2.5 mmol/L) 3.5 μL、Taq酶 0.75 
μL、双蒸水补足。PCR扩增条件: 94 ℃预变性 4 min, 
94 ℃变性 35 s、58 ℃退火 40 s、72 ℃延伸 45 s(这 3
步扩增 35个循环); 最后 72 ℃延伸 7 min。产物通过
3% 琼脂糖凝胶电泳判断实验结果。 

2.4.1  退火温度  
图 4显示, 60 ℃、61 ℃和 62 ℃的时候扩增效果

较好, 考虑到特异性和扩增效率, 最终选定 62 ℃为

最佳退火温度。 



1120 食品安全质量检测学报 第 4卷 
 
 
 
 
 

 

 

图 2A  沙门氏菌 fimA基因检测灵敏度 
Fig. 2A  Sensitivity of detecting gene fimA of Salmonella spp 
M. DL 1500; 1∼6. 菌液 101∼106倍稀释提取的模板核酸; 7. 阴性对照 

M. DL 1500; 1∼6. template nucleic acid extraction from bacteria 
liquid 101∼106 times diluted ; 7. Negtive control 

 

图 2B  弗氏枸橼酸杆菌 ldh基因检测灵敏度 
Fig.2B  Sensitivity of detecting gene ldh of Citrobacter freundii 
M. DL 1500; 1. 阴性对照; 2∼7. 菌液 101∼106倍稀释提取的模板核酸 

M. DL 1500; 1. Negtive control; 2∼7. template nucleic acid 
extraction from bacteria liquid 101∼106 times diluted 

 

图 2C  奇异变形杆菌 idsC基因检测灵敏度 
Fig. 2C  Sensitivity of detecting gene idsC of Proteus mirabilis 
M. DL 1500; 1. 阴性对照; 2∼8. 菌液 101∼107倍稀释提取的模板核酸 

M. DL 1500; 1. Negtive control ; 2∼8. template nucleic acid 
extraction from bacteria liquid 101∼107 times diluted 

 

图 2D 迟缓爱德华菌 fimA基因检测灵敏度 
Fig. 2D  Sensitivity of detecting gene fimA of Edwardsiella tarda 
M. DL 1500; 1. 阴性对照; 2∼8. 菌液 101∼107倍稀释提取的模板核酸 
M. DL 1500; 1. Negtive control; 2∼8. template nucleic acid extrac-

tion from bacteria liquid 101∼107 times diluted 

 
图 3  多重 PCR引物特异性实验 

Fig. 3  The detection of specificity of primers in multiplex 
polymerase chain reaction (M-PCR) 

注: M. DL 1500; 1. 沙门氏菌; 2. 弗氏枸橼酸杆菌; 3. 奇异变形杆
菌; 4. 迟缓爱德华菌; 5. 绿脓杆菌; 6. 大肠杆菌; 

7. 溶藻弧菌; 8. 副溶血弧菌; 9. 阴沟肠杆菌 
Notes: M. DL 1500; 1. Salmonella spp; 2. Citrobacter freundii; 

3. Proteus mirabilis; 4. Edwardsiella tarda; 5. Pseudomonas 
aeruginosa; 6. Escherichia coli; 7. Vibro alginolyticus; 

8. Vibrio Parahemolyticus; 9. Enterobacter cloacae 

 
图 4  多重 PCR反应退火温度优化 

Fig. 4  The optimization of annealling temperature in mul-
tiplex polymerase chain reaction (M-PCR) 

注: M. DL1500; 1. 58 ℃; 2. 59 ℃; 3. 60 ℃; 4. 61 ℃; 
5. 62 ℃; 6. 63 ℃; 7. 64 ℃; 8. 65 ℃ 

Notes: M. DL1500; 1. 58 ℃; 2. 59 ℃; 3. 60 ℃; 4. 61 ℃; 
5. 62 ℃; 6. 63 ℃; 7. 64 ℃; 8. 65 ℃ 
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2.4.2  Mg2+浓度的优化 
结果显示, Mg2+加入体积为 2.0 μL的时候, 扩增

效果最好(图 5)。 

 

图 5  多重 PCR反应镁离子浓度优化 
Fig 5  The optimization of Mg2+ concentration in multiplex 

polymerase chain reaction (M-PCR) 
注: M. DL1500; 1. 1.25 μL; 2. 1.5 μL; 3. 1.75 μL; 4. 2.0 μL; 5. 2.5 μL 
Notes: M. DL1500; 1. 1.25 μL; 2. 1.5 μL; 3. 1.75 μL; 4. 2.0 μL; 5. 2.5 μL 
 
2.4.3  引物的浓度 

通过对比各个引物的扩增效率 , 再对引物浓
度优化, 最终确定各引物组分浓度如下: 沙门氏菌
上、下游引物添加量为 0.72 μL, 在体系中浓度为
1.152 pmol/μL; 弗氏枸橼酸杆菌上、下游引物添加
量为 0.21 μL, 在体系中浓度为 0.336 pmol/μL; 奇
异变形杆菌上、下游引物添加量为 0.21 μL, 在体系
中浓度为 0.336 pmol/μL; 迟缓爱德华菌上、下游引
物添加量为 0.54 μL, 在体系中浓度为 0.864 pmol/μL 
(图 6)。 
2.4.4  dNTP 体积优化 

由结果可知, 2.5 μL为 dNTP最佳加入体积(图 7)。 

2.5  多重 PCR 敏感性测定 

从结果中可知,体系的检测灵敏度为: 沙门氏菌
89 cfu, 弗氏枸橼酸杆菌 7 cfu, 奇异变形杆菌 57 cfu, 
迟缓爱德华菌 6 cfu(图 8)。 

2.6  体系稳定性测定 

为了测定本体系检测性能的稳定性, 将除模板
外的体系组分预先混合后分装于 PCR 管中 , 于

−20 ℃保存, 每隔 30 d取出进行反应。9个月内未发
现扩增条带有明显减弱, 说明本体系具有稳定性好
的优点。 

2.7  人工染菌实验 

结果显示, 4 份人工染菌的检测结果都为阳性, 
这说明本体系结果可靠。 

 

图 6  多重 PCR引物体积优化 
Fig. 6  Optimization of capacity of primers in multiplex 

polymerase chain reaction (M-PCR) 
注: M. DL1500; 1. 0.8 μL; 2. 1.0 μL; 3. 1.2 μL; 4. 1.4 μL; 

5. 1.6 μL; 6. 1.8 μL; 7. 2.0 μL; 8. 2.2 μL 
Notes: M. DL1500; 1. 0.8 μL; 2. 1.0 μL; 3. 1.2 μL; 4. 1.4 μL; 

5. 1.6 μL; 6. 1.8 μL; 7. 2.0 μL; 8. 2.2 μL 

 

图 7  多重 PCR体系 dNTP体积优化 
Fig. 7  The optimization of capacityof dNTP in multiplex 

polymerase chain reaction (M-PCR) 
注: M. DL1500; 1. 1.0 μL; 2.1.5 μL; 3. 2.0 μL; 4. 2.5 μL; 

5. 3.0 μL; 6. 3.5 μL 
Notes: M. DL1500; 1. 1.0 μL; 2.1.5 μL; 3. 2.0 μL; 4. 2.5 μL; 

5. 3.0 μL; 6. 3.5 μL 
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图 8  多重 PCR体系灵敏度实验 
Fig. 8  The detection of sensitivity in multiplex polymerase 

chain reaction (M-PCR) 
注: M. DL 1500; 1. 阴性对照;2∼7. 菌液 101∼106倍稀释提取的 

模板核酸 
Notes: M. DL 1500; 1. Negtive control; 2∼7. template nucleic acid 

extraction from bacteria liquid 101∼106 times diluted 
 

3  讨  论 

多重 PCR技术是在 PCR技术的基础上发展起来
的, 它所具有的优点非常明显, 即减少劳动强度并缩
短检测时间。当前已广泛应用于病原微生物检测中。 

基于分子生物学原理, 检测的靶基因直接决定
了检测的可靠性, 引物的设计则决定了检测体系的
灵敏度。本研究选择沙门氏菌的 fimA 基因、弗氏枸
橼酸杆菌的 ldh 基因、奇异变形杆菌的 idsC 基因以
及迟缓爱德华菌的 fimA 基因, 通过比对可知它们的
序列都是目的菌的高度保守序列, 具有良好的特异
性, 适合用来设计引物。通过仔细筛选, 得到了文中
所列的 4对引物, 这在体系的特异性实验中得到了证
实。 

文中对多重 PCR 体系中起主要作用的因素进行
了优化, 由于多重体系存在多对引物, 各对引物之间
存在相互竞争。本实验不仅优化了混合引物的加入量, 
还对各对引物的加入比例进行了优化。反应体系中的

原料是多对引物共享的, 如 dNTP。如果实检样品中
的目的菌数目相差极大, 就可能造成优势扩增, 影响
结果的准确性, 所以我们建议对样品进行预增菌, 一
来可以避免上述现象, 二来也可以提高检出率[14]。 

在实际检测中应用, 从样品制备到得到结果只
需要 5 h, 若把预先增菌时间也考虑在内, 也不会超
过 1 h时间, 这极大提高了检测效率, 很符合当前入

境口岸快速检验的要求, 具有实际应用价值[16]。 
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“转基因食品安全”专题征稿 

 
在过去的 30年里,科学家已经成功培育出多种转基因动植物。近年来，转基因食品的研发迅猛发展，产

品品种及产量也成倍增长，有关转基因食品的问题日渐凸显，其致敏性、安全性、抗药性等问题引起了科学

家和公众的广泛关注。我国于 2001年颁布《农业转基因生物安全管理条例》，对转基因食品进行科学监管，

之后又发布了一系列管理办法。 

鉴于此，本刊特别策划了“转基因食品安全”专题，由上海交通大学张大兵教授担任专题主编，张大兵教

授现为上海交通大学生命科学技术学院副院长，国家杰出青年基金获得者、教育部长江学者奖励计划特聘教

授，担任国家农业转基因生物安全委员会委员，长期从事转基因生物分子特征等方面研究，发表 SCI论文近

百篇，获授权专利 14项；制定国家 ISO技术标准 4项，制定国家标准 20余项。本专题主要围绕转基因食品

成分检测、监测与溯源、安全性分析评价，转基因食品管理法律法规、监管现状及问题等或您认为本领域有

意义的问题进行论述，计划在 2014年 1月出版。 

本刊编辑部特邀请您为本专题撰写稿件，以期进一步提升该专题的学术质量和影响力。综述、实验报告、

研究论文均可，请在 2013年 10月 31日前通过网站或 Email投稿。我们将快速处理并优先发表。 
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