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摘　要　蛋白质的存在及表达水平差异可以阐明生物体的生理或病理变化机制，因此蛋白质的定量检测对疾病发生
机制研究、疾病诊断和预后评价等具有重要意义。传统的组织水平上的蛋白定量检测反映的是细胞中蛋白质表达量的平

均水平，它往往忽略了单个细胞之间存在的差异，而单细胞蛋白定量检测手段则更能真实地反映这种差异。近年来发展了

一系列单细胞蛋白定量检测的方法，如微流控技术、微孔技术、光导纤维纳米生物传感器技术、基于活性的荧光探针技术和

质谱法等，本文就这些方法的原理、优缺点等进行简要介绍。
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　　蛋白质是生理功能的执行者，是生命现象的直
接体现者，它可直接作用于体内免疫应答、调节和

催化等过程；蛋白标志物的存在及表达水平差异也

将直接阐明生物体在生理或病理条件下的变化机

制。因此，对蛋白标志物结构、功能和表达量的研

究有利于监测疾病的发生和发展情况，指导临床

治疗。

早期的蛋白质组学研究多利用基因组、转录组

信息预测，但其前提是 ＤＮＡ遗传信息及 ｍＲＮＡ丰
度能反映蛋白质的功能和表达水平。然而，事实并

非完全如此，从 ＤＮＡ到 ｍＲＮＡ，再到蛋白质，存在
３个层次的调控，即转录水平调控、翻译水平调控、
翻译后水平调控。随着基因沉默、ＲＮＡ编辑、翻译
后修饰的发现，仅从 ＤＮＡ与 ｍＲＮＡ的角度已不能
准确地预测蛋白质组学信息。与基因组、转录组的

研究相比，现今对蛋白质组学的直接研究给出了更

终端、更直接的生物功能认识。

经典的蛋白质组学研究大多是组织水平上的

研究，反映了细胞中蛋白质表达量的平均水平。然

而，细胞之间往往存在显著的差异［１－３］，组织水平

上的研究往往掩盖了细胞之间的决定性差异［１］，

可能会出现假阴性或假阳性的结果［４］。此外，往

往引导疾病病理学的只是少数细胞［５］。因此，单

细胞分析能够避免总体均值导致的信息丢失［６］，

反映出单个细胞的重要变异。

相比基因表达分析，测定单细胞中的蛋白质是

一个更大的挑战，因为单细胞中蛋白质含量非常低

（平均每个细胞中约含８×１０９个蛋白质分子，但却
有１万多种蛋白质，某些种类的蛋白质分子甚至小
于 １００个［７］），且无法像 ＤＮＡ、ＲＮＡ那样直接扩
增［８］。因此，灵敏的检测技术和先进的分离方法

是分析单细胞中低丰度蛋白质所必需的［９］。近年

来，涌现了一系列单细胞蛋白定量检测的方法，本

文就这些方法的原理、优缺点等作简要介绍。

!

　微流控技术

微流控技术是一种使用几十到几百微米尺

度的通道来精确控制和操控小体积（１×１０－９～
１×１０－１８Ｌ）流体的技术［１０］。该技术一般使用实

验室自制的微流控装置，可进行高分辨率、高灵敏

度的分离和检测，具有检测通量高、快速准确、效益

高、样本和试剂用量少等特点［６，１０－１２］。

Ｈｅａｔｈ课题组设计了一种名为单细胞条码芯
片（ｓｉｎｇｌｅｃｅｌｌｂａｒｃｏｄｅｃｈｉｐ，ＳＣＢＣ）的方法来进行单
细胞蛋白检测，并发表了一系列文章。利用该方

法，他们对单个肿瘤细胞的细胞质蛋白进行了多重

分析［１３］，揭示了表型相似的 Ｔ细胞的高度功能异
质性［１４］，进行了单细胞分泌蛋白的多重分析［１５］，

对单个肿瘤细胞内的信号通路进行了轮廓分

析［１６］，对细胞间相互作用的距离进行定量［１７］，对

单个循环肿瘤细胞的分泌组进行了轮廓分析［１８］，

为临床免疫学监测和肿瘤诊断及预后监测提供了

一个新平台。该方法利用一张由两层聚二甲基硅

氧烷（ＰＤＭＳ）组成的含有１千多个微室的微流控
芯片进行测定，其原理图如图１所示。由条码阵列
组成一条条平行条带，每一条带利用 ＤＮＡ编码的
抗体文库（ＤＮＡｅｎｃｏｄｅｄａｎｔｉｂｏｄｙｌｉｂｒａｒｙ，ＤＥＡＬ）
法［１９］包被特异性抗体，即在条带上先连接一段单

链ＤＮＡ分子，再利用碱基互补作用，连接上偶联了
互补单链ＤＮＡ的抗体，避免了直接连接抗体导致
的降解；然后向微室中载入细胞，每个微室可能包

含０个到几个细胞，其细胞数通过成像进行计数
（图 １Ｂ中数字），服从泊松分布；继而利用多重
ＤＥＡＬ抗体条码阵列特异性捕获来自单细胞的蛋
白质，进行类似三明治结构的免疫测定，即捕获的

蛋白质再与生物素标记的二抗结合，再通过链霉亲

和素标记上荧光染料，利用荧光强度对蛋白质进行

定量。ＳＣＢＣ方法与传统的免疫测定法相比，其灵
敏度高，能检测到１００～１０００个蛋白分子，能同时
定量测定十多种蛋白，且所需样本量小（约１×１０４

个细胞），成本相对较低。

Ｈｕａｎｇ等［１１］设计了一种微流控装置，能在一

张芯片上完成细胞处理、裂解、标记、分离和蛋白定

量检测等过程，以此定量昆虫细胞中 β２肾上腺素
能受体的表达量，分析单个蓝细菌细胞在去氮环境

下生长后特定物质的显著变化，更好地理解细胞功

能，监测基因表达和抑制。该微流控芯片装置的原

理如图２所示，ＰＤＭＳ材质的芯片由３部分组成：
细胞处理、电泳分离和单分子检测。注入的细胞通

过阀门控制，使之在反应室中被捕获；经过清洗后，

注入裂解和标记缓冲液，使细胞裂解，释放出的目

标蛋白与荧光标记的抗体特异性结合；随后注入分

离缓冲液，使目标蛋白通过毛细管电泳与其他蛋白

及多余的标记试剂得以分离；最后通过电荷耦合装

２２５
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置（ＣＣＤ）相机进行荧光分子检测。该课题组通过
一系列改进，避免了常规单分子计数方法检测效率

低、检测通道堵塞的问题，其检测限达到７个蛋白
质分子。

图１　单细胞条码芯片技术原理图［１４］

Ａ：ＳＣＢＣ装置图；Ｂ：微室放大图（图中数字代表微室中细胞数）；Ｃ：ＤＥＡＬ法捕获分泌蛋白进行免疫测定；Ｄ：利用重组蛋白测定抗体条码的
扫描荧光图；Ｅ：重组蛋白标准曲线图

图２　微流控芯片原理图［１１］

Ａ：单细胞芯片设计图（左侧为细胞操作部分，右侧为分子计数部分）；Ｂ：单细胞分析流程图；Ｃ：显微镜聚焦激光和分子计数通道的维度示意
图；Ｄ：荧光分子流经分子计数部分的ＣＣＤ图及其对应的鉴定结果图

３２５
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　　ＳａｌｅｈｉＲｅｙｈａｎｉ等［２０］发展了一种微流控抗体

捕获芯片（ＭＡＣｃｈｉｐｓ），对单细胞中 Ｐ５３肿瘤抑
制蛋白的丰度进行检测。该方法可以用于蛋白

质间相互作用及磷酸化作用的研究，揭示细胞间

蛋白质拷贝数差异。其原理如图３所示，单细胞
利用光阱技术进入独立的分析微室，在冲击波的

作用下得以裂解；释放出的目标蛋白被固定在表

面的特异性抗体捕获；随后，荧光标记的二抗与

之结合形成“三明治”结构；最后，通过全内反射

荧光显微镜对单细胞释放出的蛋白进行计数。

该法适用于各种细胞各种蛋白的检测，无需基因

工程操作，具有足够的精密度与准确度，可平行

检测多重蛋白，其检测限为 １００个蛋白质分子。
然而，其所使用的光阱技术难以操作大量细胞，

检测通量相对较低，仅具有 ７个微室；且该实验
的失败率较高，为５０％。

图３　微流控抗体捕获芯片原理图［２０］

Ａ：用于单细胞实验的装置示意图；Ｂ：光路示意图；Ｃ：利用光阱技术使单细胞进入独立分析微室；Ｄ：冲击波作用下裂解细胞；Ｅ：捕获并测定
单细胞释放的蛋白质

　　Ｌｕ等［２１］设计了一种高通量的单细胞分泌组

分析平台，以此来评估功能细胞的异质性。该方法

可以用于临床的疾病诊断和治疗监测，也可用来对

基础细胞生物学进行研究。其原理如图４所示，首
先向微室阵列芯片中滴入单细胞悬液；然后，盖上

含抗体条码阵列的玻片，以捕获单细胞分泌的蛋白

质；继而进行类似“三明治”结构的免疫测定，利用

荧光强度对蛋白质进行定量。该法可同时检测１４
种分泌蛋白、１０００个单细胞，一次分析用时几小时
到１ｄ，其检测限约为１６０个蛋白质分子，但其无法
保证一个微室正好捕获一个细胞。

"

　微孔技术

微孔技术相比于全内反射荧光方法，可使酶在

溶液中反应，而不是附着于表面［２２］；其灵敏度高，

可进行单分子检测。然而，不同微孔中存在浓度差

异，且非特异性结合也会导致假阳性的出现。

２１　数字化酶联免疫吸附测定法
Ｒｉｓｓｉｎ等［２３］利用由５０ｆＬ微室所组成的微孔

板设计了一种数字化酶联免疫吸附测定（ｄｉｇｉｔａｌ
ＥＬＩＳＡ）方法，进行单分子血清蛋白的检测。该法
可以通过对蛋白标志物的检测，来区分健康和疾病

４２５
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状态，监测疾病进程。其原理如图５所示，单个蛋
白质分子通过标准的 ＥＬＩＳＡ试剂被抗体包被的磁
珠所捕获；然后，将其分散在微孔板上，捕获到蛋白

质分子的磁珠符合泊松分布，且通过 ＥＬＩＳＡ反应
生成荧光产物；最后，利用光学显微镜获得其延时

拍摄的荧光图像，进行单分子计数。

图４　高通量单细胞分泌组分析技术原理图［２１］

图５　数字化ＥＬＩＳＡ技术原理图［２３］

Ａ：利用标准ＥＬＩＳＡ试剂将单个蛋白质分子捕获并标记到磁珠上；Ｂ：将磁珠分散在微孔板上进行单分子荧光检测；Ｃ：微孔阵列局部扫描电
子显微图；Ｄ：信号产生后的微孔阵列局部荧光图

　　该方法灵敏度高，理论上可进行单分子蛋白检
测，但由于存在一定的背景信号，其检测限为

１×１０４个蛋白质分子。此外，该课题组将其用于检
测血清蛋白，若要应用于单细胞蛋白检测，仍需进

行一定的改进。

２２　单细胞蛋白质印迹法
Ｈｕｇｈｅｓ等［２４］发展了一种单细胞蛋白质印迹

法（ｓｉｎｇｌｅｃｅｌｌＷｅｓｔｅｒｎｂｌｏｔｔｉｎｇ），测定蛋白介导的细
胞间变异，在单细胞水平研究复杂细胞群。其原理

如图 ６所示，在显微镜载玻片上包被一层含有

６７２０个微孔阵列的光敏聚丙烯酰胺凝胶；然后，细
胞通过重力作用分布于微孔中；继而通过清洗、细

胞裂解、聚丙烯酰胺凝胶电泳和紫外照射使细胞内

蛋白质得以分离并固定于凝胶上；最后，通过不同

一抗、二抗的循环标记与清洗过程检测不同的蛋白

质，并以荧光强度对其进行定量。

该法能在４ｈ之内同时检测约２０００个单细
胞，其检测限小于３００００个分子；且通过循环洗去
和标记不同抗体以及二抗上标记不同的荧光染料

可检测１１重蛋白。然而，该法通过成像可见每个

５２５
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微孔中一般含０～４个细胞，无法保证其正好含单
个细胞。

２３　基于ＤＮＡ的纳米免疫测定法
Ｇａｎａｕ等［２５］发展了一种基于 ＤＮＡ的纳米免

疫测定方法，进行细胞裂解产物中神经胶质原纤维

酸性蛋白（ＧＦＡＰ）的无标记检测，研究肿瘤形成的
分子特征，并将其应用于疾病诊断，指导临床治疗。

其原理如图 ７所示，顶部微孔板首先固定单链
ＤＮＡ（ｓｓＤＮＡ），再通过碱基互补作用连接上链霉亲

和素ＤＮＡ偶联物，进而连接上生物素标记的抗
体；然后，利用此表面修饰的微孔板去捕获单细胞

裂解产物中的目标蛋白；最后，通过原子力显微镜

（ＡＦＭ）形貌分析来测定蛋白质含量。
该法可通过改变ＤＮＡ链和捕获蛋白的抗体种

类，进行多重蛋白检测；而且它不像 ＥＬＩＳＡ反应那
样需要两种不同的抗体，其检测一种目标蛋白仅需

一种抗体。然而，该法无法保证每一个微孔中都正

好含有一个细胞。

图６　单细胞蛋白质印迹法原理图［２４］

Ａ：显微镜载玻片包被一层含６７２０个微孔阵列的光敏聚丙烯酰胺凝胶；Ｂ：单细胞蛋白质印迹法流程图

图７　基于ＤＮＡ的纳米免疫测定原理图［２５］
Ａ：含单个细胞的微孔示意图；Ｂ：微孔中单细胞分泌一种感兴趣的蛋白质（抗原）；Ｃ：基于ＤＮＡ的纳米免疫传感器区域的典型原子力显微镜
形貌图；Ｄ：纳米免疫传感器元素图；Ｅ：纳米免疫传感器形成原理图
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#

　光导纤维纳米生物传感器技术

Ｚｈｅｎｇ等［４］构建了一种光导纤维纳米生物传

感器（ｏｐｔｉｃａｌｆｉｂｅｒｎａｎｏｂｉｏｓｅｎｓｏｒ）技术，成功用于检
测单个活细胞内端粒末端转移酶的过表达，以此检

测肿瘤。其原理如图８所示，将固定了特异性抗体
的纳米尖锥注入一个肿瘤细胞的细胞核，以此来捕

获端粒末端转移酶；随后，进行体外 ＥＬＩＳＡ反应，
通过检测酶底物反应前后的荧光强度变化对单个

活细胞端粒末端转移酶的表达量进行检测。

该法能检测单个活细胞，无需裂解、固定、渗透

作用等制备过程，避免其可能造成的蛋白质构象的

破坏，影响测定结果的准确性；它可检测到约５０个
端粒末端转移酶分子，也可用于单个活细胞中其他

低表达蛋白的检测。然而，该法需要细胞培养，操

作繁琐，技术要求高。

$

　基于活性的荧光探针技术

Ｘｕ等［２６］发展了一种基于活性的荧光探针

（ａｃｔｉｖｉｔｙｂａｓｅｄｐｒｏｂｅ，ＡＢＰ）的单细胞蛋白质组学新
方法，对低丰度膜蛋白 ＧＢ１受体及其可变剪切体
进行鉴定。其原理如图９所示，从小鼠脑组织中分
离出神经元细胞，利用 ＡＢＰ技术对其膜表面靶蛋
白进行标记，并洗脱除去非特异性结合的 ＡＢＰ；标
记的单细胞被包裹在液滴中，在微流控芯片上形成

阵列；随后通过微流控“板凳”带动毛细管的移动，

并利用负压完成细胞的进样；单细胞在毛细管中裂

解释放的蛋白质组通过毛细管电泳激光诱导荧光

（ＣＥＬＩＦ）系统进行检测。
该技术灵敏度高，能检测到约５００多个蛋白质

分子，达到单细胞检测水平；且具有较高的重现性，

ＲＳＤ小于０１％。然而，该法使用负压吸入的方式
进样，感兴趣的生长于器官和组织中的细胞往往由

于与组织中其他结构结合紧密，难以取样。

图８　光导纤维纳米生物传感器技术原理图［４］

图９　基于活性的荧光探针技术原理图［２６］

Ａ：ＡＢＰ标记过程；Ｂ：分离出的神经元细胞进行毛细管电泳激光诱导荧光（ＣＥＬＩＦ）分析

７２５
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%

　质谱技术

质谱（ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ，ＭＳ）是目前常用的
蛋白质组学分析技术，它无需标记［２７］、信息丰

富［２８］，可分析整个蛋白质组。然而，质谱法的灵

敏度不够，检测单细胞中低丰度蛋白仍存在一定

困难［２９］，需要信号放大技术的支持，而且其仪器

价格昂贵。

５１　电喷雾离子化质谱技术
Ｍｅｌｌｏｒｓ等［３０］将细胞裂解、毛细管电泳（ＣＥ）和

电喷雾离子化质谱（ＥＳＩＭＳ）整合到一张微流控芯
片上，对单细胞进行自动化的实时分析。其原理如

图１０所示，贮存于细胞贮藏室 Ｃ的细胞悬液在电
压作用下，流至细胞裂解交叉口，裂解释放的内容

物通过毛细管电泳得以分离，进入电喷雾接口，继

而利用ＥＳＩＭＳ对目标蛋白进行测定。
该法每分钟能检测约１２个单细胞，但其仅能

检测细胞结构相对简单的高丰度蛋白，如红细胞

中血红蛋白（每个红细胞中约含１０８个血红蛋白
分子）。因此，需进一步提高该方法的灵敏度和

分离效率，以实现单细胞中低丰度蛋白的快速

检测。

５２　质谱流式细胞技术
Ｂｅｎｄａｌｌ等［３１］利用质谱流式细胞技术（ｍａｓｓ

ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ）将流式细胞术与质谱技术相结合，同时
测定单个健康人骨髓细胞的３４种参数，对免疫细
胞的应答模式进行轮廓分析。其原理如图 １１所
示，利用含不同过渡金属同位素标签的抗体标记细

胞，被标记的细胞随后进入质谱流式细胞仪，逐个

喷出单细胞微滴，进入电感耦合等离子体质谱

（ＩＣＰＭＳ）装置，通过对每个细胞中各种过渡金属
元素标签进行定量检测，进而得知每个细胞中各目

标蛋白的含量。

图１０　整合细胞裂解ＣＥＭＳ的微流控芯片原理图［３０］

Ｂ：缓冲液贮存池；Ｃ：细胞贮存池；ＳＣ：电渗泵侧边通道

图１１　质谱流式细胞技术原理图［３１］

　　该法既具有传统流式细胞仪高速分析的特点，
又具有质谱检测的高分辨能力；其 ＩＣＰＭＳ装置具
有非常宽的原子量检测范围（８８～２１０），可以进行
多重检测，同时测定上百个不同的参数，且各通道

间无干扰；此外，由于金属标签与细胞组分的非特

异性结合能力非常低，其背景信号极低［３２］。然而，

该法的灵敏度比某些荧光检测方法低，且其高通量

带来信息量的成倍增长，数据处理复杂。

８２５
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５３　同位素标记的ＮａｎｏＳＩＭＳ质谱成像技术
质谱成像（ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｉｍａｇｉｎｇ，ＭＳＩ）技

术是一种结合质谱分析和影像可视化的分子成像

技术，它不需要任何特异性标记，一般针对生物组

织样品可进行多点检测、多维数据获取，可实现多

种分子高灵敏度的同时检测，并能够直接提供目标

化合物的空间分布和分子结构信息。其原理如图

１２所示，首先获取和处理待测样本；然后利用质谱
仪使样本表面的分子或离子解吸离子化，进入质量

分析器，得到样本表面各像素点离子的质荷比和离

子强度；再通过质谱成像软件处理后，可获得对应

分子或离子在样本表面的二维分布图；最后对样本

连续切片的二维分布图进一步处理，可获得待测物

在样本中的三维质谱成像图［３３］。

图１２　质谱成像技术原理图［３３］

Ａ：单细胞质谱成像流程图；Ｂ：组织切片质谱成像流程图；Ｃ：离子化技术；Ｄ：三维质谱成像图获取原理

　　Ｄｅｌａｕｎｅ等［３４］将同位素标记的 ＮａｎｏＳＩＭＳ质
谱成像技术成功用于单细胞中高丰度蛋白的检

测。同位素标记的 ＮａｎｏＳＩＭＳ质谱成像技术以动
态二次离子（ＤＳＩＭＳ）为离子源，不仅能测定单细
胞中目标蛋白的丰度，而且能得到其分布情况。

然而，该技术仍存在一定缺陷：需要特定的离子

源，仪器价格昂贵，操作难度高，不易普及；需要

进行同位素标记，同位素选取种类有限，价格昂

贵；检测通道数量有限，检测通量低；且由于检测

限（ａｍｏｌ）的限制，单细胞中只有高丰度的蛋白质
才能被检测到［３５］。

&

　总结与展望

蛋白质种类繁多、相对分子质量大，常规的检

测方法灵敏度有限，难以准确定量多种蛋白，加之

单细胞体积微小，蛋白组成复杂且含量极低，这都

导致单细胞蛋白定量检测存在一定的难度。然而，

定量检测单细胞蛋白对疾病诊断、疾病发生机制研

究和预后评价等具有重要意义。例如，乳腺癌依据

蛋白标志物进行了 ｌｕｍｉｎａｌＡ、ｌｕｍｉｎａｌＢ、ＨＥＲ２过
表达和基底样等分子分型；美国、欧盟根据蛋白表

达量变化指导临床治疗，分别于１９９８年、２０００年
批准曲妥珠单抗联合紫杉醇治疗ＨＥＲ２过表达型
乳腺癌。因此，对单细胞蛋白定量检测方法的研究

以高灵敏度、高特异性、多重检测为目标仍在不断

发展。各种单细胞蛋白定量检测方法的特点如表

１所示。
随着科学技术的进步，高灵敏度、高特异性、低

成本的多重单细胞蛋白定量检测方法必将出现并

应用于临床，为人类健康作出贡献。

９２５
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表１　单细胞蛋白定量检测方法的特点

检测方法
可检测蛋白质

分子个数
检测重数 优　　点 缺　　点

１微流控技术 因装置不同而

异，约１０～１０３
因装置不同而

异，一般多重

高通量，高效益，快速准确，

样本和试剂用量少

需要自制微流控装置，难以保证

一个微室正好捕获一个细胞

２微孔技术
（１）数字化酶联免疫吸附测定法 １×１０４ 单重

（２）单细胞蛋白质印迹法 ＜３×１０４ １１重
（３）基于ＤＮＡ的纳米免疫测定法 ／ 多重

高通量，高灵敏 不同微孔中存在浓度差异，难以

保证一个微孔正好捕获一个

细胞

３光导纤维纳米生物传感器技术 ～５０ 单重 无需裂解、固定、渗透作用

等制备过程，可检测活细胞

需培养细胞，操作繁琐，技术要

求高

４基于活性的荧光探针技术 ～５００ 多重 灵敏度高，重现性高 取样困难

５质谱技术
（１）电喷雾离子化质谱技术

／ 多重 无需标记，信息丰富，可分

析整个蛋白质组

灵敏度较低，仪器价格昂贵

（２）质谱流式细胞技术 ／ 多重

（３）同位素标记的 ＮａｎｏＳＩＭＳ质谱
成像技术

１×１０５ 多重
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ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１２，２３（１）：８３－８８

［３０］ＭｅｌｌｏｒｓＪＳ，ＪｏｒａｂｃｈｉＫ，ＳｍｉｔｈＬＭ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｉｃｒｏｆｌｕｉｄｉｃ

ｄｅｖｉｃｅｆｏｒａｕｔｏｍａｔｅｄｓｉｎｇｌｅｃｅｌｌａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃ

ｓｅｐａｒａｔｉｏｎａｎｄｅｌｅｃｔｒｏｓｐｒａｙｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ［Ｊ］．

ＡｎａｌＣｈｅｍ，２０１０，８２（３）：９６７－９７３

［３１］ＢｅｎｄａｌｌＳＣ，ＳｉｍｏｎｄｓＥＦ，ＱｉｕＰ，ｅｔａｌ．Ｓｉｎｇｌｅｃｅｌｌｍａｓｓｃｙｔｏｍｅｔｒｙ

ｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｉｍｍｕｎｅａｎｄｄｒｕｇｒｅｓｐｏｎｓｅｓａｃｒｏｓｓａｈｕｍａｎｈｅｍａ
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·校园信息·

中国药科大学２０１５年国家自然科学基金
获资助项目创历史新高

近日，国家自然科学基金网站发布了“关于公布２０１５年度国家自然科学基金申请项目评审结果的通告”。通告结
果显示，我校共有９７个项目获得立项资助，总资助金额４０４２．６万。其中面上项目４９项，青年科学基金项目４７项，重
点项目１项。

中国药科大学今年共申报国家基金项目２５０项，创历史新高；申报项目形式审查通过率１００％；立项数排名全国高
校８３位，较２０１４年上升１４位，比２０１４年净增３５项，净增长率达５６．４５％，在全国 ＴＯＰ１００中立项增长率位居第４。我
校项目申报中标率达３８．８０％，远远高于全国２２．５％的中标率。立项总数、中标率均创我校国家自然科学基金项目申
报工作历史新高。

（本刊讯）
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