
第３　１卷，第２期　 　　　　　　　　　　　光 谱 学 与 光 谱 分 析 Ｖｏｌ．３１，Ｎｏ．２，ｐｐ４１２－４１７
２　０　１　１年２月　　　　　　　　　　　 　Ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ　ａｎｄ　Ｓｐｅｃｔｒａｌ　Ａｎａｌｙｓｉｓ　 Ｆｅｂｒｕａｒｙ，２０１１ 　

单细胞拉曼光谱结合多元统计方法
分析不同酿酒酵母菌株的成分差异

赖钧灼１，２，刘　斌３，王桂文１，陶站华１，黄庶识１＊

１．广西科学院，广西 南宁　５３０００３　　　　　　　　　　
２．广西大学生命科学与技术学院，广西 南宁　５３０００４

３．广西大学农学院应用微生物研究所，广西 南宁　５３０００５

摘　要　应用单细胞拉曼光谱技术结合多元统计方法分析比较了六株不同来源的酿酒酵母菌株的同步化细
胞，从而获知菌株间细胞成分的差异。利用连续密度梯度离心法分离酿酒酵母同步化细胞，分别对六个酵母
菌株的同步化单细胞进行拉曼信号收集，并结合主成分分析（ＰＣＡ）、辨别函数分析（ＤＦＡ）两种多元统计分
析光谱差异。结果表明，细胞的拉曼光谱表征其物质的基本组成与结构，六个菌株的拉曼光谱比较发现菌株
间细胞的蛋白质、脂类的差异较大，而核酸类物质相差较小。六个菌株的拉曼光谱经多元统计分析可以在一
定程度得到区分，辨别函数分析结果显示影响菌株间光谱差异最大共有１４个峰：７０６，８６２，９１８，９９７，
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ＤＦＡ结果，与前面的结果是一致的。此方法能在单个活体细胞中进行，无需复杂前处理，能较好地研究遗传
本质相差较小的酿酒酵母菌株间的成分差别。
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引　言

　　不同的酿酒酵母菌株的性能存在较大差异，选择优良菌
株是有效发酵的关键因素。目前，传统的微生物分类、鉴别
方法是基于表型和生理生化特性实现，难以区别酿酒酵母种
内株间的差异［１］。而且，传统方法操作复杂、耗时耗力，难
以实现自动化及计算机化［２］。近年来，ＰＣＲ技术、原位杂交、
质谱、傅立叶红外光谱（ＦＴＩＲ）及拉曼光谱等先进的技术广
泛应用于微生物分类鉴别中［３］。其中，拉曼光谱无需添加任
何化学染料及其他标记，是一种快速、特异、无损的微生物
分析技术。核酸、蛋白、脂类及糖类等生物大分子均能产生
特异的拉曼光谱，从特征光谱中能够获取生物分子组成、结
构及生理状态等重要信息［４］，因此从完整的微生物细胞拉曼
光谱中可以获知其物质组成及结构等，从而可以对不同微生
物细胞的成分差异进行有效分析。与红外光谱相比，水的拉

曼峰较弱，能够在水溶液条件下收集样品的拉曼信号。此
外，拉曼光谱峰比较特异，可以从中获取更多信息［５］。
单细胞拉曼光谱技术是显微拉曼光谱与光镊有机结合的

一种光谱分析新技术，已经广泛应用于细菌［６］、酵母细
胞［７］、淋巴细胞［８］等活体单细胞的研究。光镊有利于固定溶
液中的单细胞，提升单细胞同时可以减少来自底部玻片荧光
的干扰，大大提高了拉曼光谱的信噪比。
由于微生物细胞在不同的生长阶段具有不同的物质组

成［９］，而同一培养物中微生物的生长阶段并不一致，为了更
好地研究酿酒酵母菌株间的差异，可利用密度梯度离心法对
研究的酵母细胞进行同步化处理。本研究利用单细胞光镊拉
曼光谱系统对六株不同酿酒酵母菌株同步化后的细胞进行拉

曼光谱收集，并结合多元统计分析方法（主成分分析，ＰＣＡ；
辨别函数分析，ＤＦＡ）对不同菌株酵母同步化细胞的拉曼光
谱进行分析，从活体单细胞水平上提供了一种分析酿酒酵母
菌株间成分差异的方法，为区分不同酿酒酵母菌株提供有益



参考，同时本方法在确定菌种来源以及选育优良菌株等都有
一定的应用潜力。

１　材料与方法

１．１　菌株
实验中所用酿酒酵母（Ｓａｃｈａｒｍｙｃｅｓ．ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ）菌株为

Ｓ２８８Ｃ、ＡＴＴＣ（２４８５９）、安琪酿酒高活性干酵母（安琪酵母股
份有限公司）、梅山即发干酵母（广州梅山马利酵母有限公
司）、ＩＮＶＳｃ１、ＡＳ２．４００等，分别标注为Ａ，Ｂ，Ｃ，Ｄ，Ｅ，Ｆ，

除安琪酿酒高活性干酵母、梅山即发干酵母购于市场，其他
均保藏于广西科学院国家非粮生物质能源工程中心。培养基
为ＹＰＤ培养基：葡萄糖２％、酵母提取物１％、蛋白胨２％，

上述菌株２８℃培养。

１．２　菌株同步化
用改良Ａｌｌｅｎ等［９］的Ｐｅｒｃｏｌｌ连续密度梯度离心法分离

同步化酿酒酵母细胞，即用角式转头替代超高速离心机的悬
垂转头，１５ｍＬ　Ｃｏｒｅｘ管则用２ｍＬ离心管代替，而操作步骤
基本一致。

１．３　实验系统
实验系统如文献［３，７］描述，７８０ｎｍ的激光被导入到一台

尼康倒置生物显微镜（ＴＥ２０００Ｕ，Ｎｉｋｏｎ），激光束途经油浸
物镜（Ｎ．Ａ．１．３０，１００×），聚焦后在焦点附近形成了一个单
光束光势阱来俘获细胞，同时这束激光也用于激发被囚禁细
胞产生拉曼散射。此系统的分辨率为６ｃｍ－１，用７８０ｎｍ激
光捕获悬浮于无菌水中的聚苯乙烯小球（直径２μｍ）收集拉
曼光谱并校正系统。

１．４　光谱收集及数据处理
（１）光谱收集 取２００μＬ　Ｐｅｒｃｏｌｌ分离获取的酿酒酵母同

步化细胞，置于厚４ｍｍ、中心有一个直径为６ｍｍ孔、底部
用０．１ｍｍ厚的石英玻璃密封的玻璃板构成的样品池内，上
加盖玻片密封。１００倍油浸物镜寻找酵母细胞，光镊随机捕
获单个酵母细胞，将细胞提升至石英片上方１０μｍ处，３０ｓ
收集细胞拉曼光谱，于细胞附近以相同条件收集背景拉曼光
谱。激光激发功率为１５ｍＷ。

（２）数据处理 直接将光谱数据以ｓｐｅ格式导入软件 Ｍｉ－
ｃｒｏ－Ｏｒｉｇｉｎ　８．０进行前处理。应用自编的 Ｍａｔｌａｂ程序完成以
下操作：对每个样品的５个背景光谱先五点平滑，进行平均
得到平均背景光谱，然后用细胞光谱减去平均背景光谱，后
经五点平滑获得到每个细胞的真实光谱；而细胞平均光谱是
由同一样品所有细胞的真实光谱进行平均获得。

１．５　多元统计分析
应用主成分分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ　ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）、

辨别函数分析（ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ　ｆｕｎｃｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ，ＤＦＡ）等多元
统计方法对经数据前处理的酿酒酵母单细胞拉曼光谱进行分

析。利用软件Ｔｈｅ　Ｕｎｓｃｒａｍｂｌｅｒ　９．７对６株种同步化的酵母
细胞的各３０个细胞的拉曼光谱先进行标准归一化（ｓｔａｎｄａｒｄ
ｎｏｒｍａｌｖａｒｉａｔｅ，ＳＮＶ），然后进行主成分分析，Ｍｉｃｒｏ－Ｏｒｉｇｉｎ
８．０绘制ＰＣＡ三维图。而ＤＦＡ由软件Ｐｙｃｈｅｍ　３．０．５完成，

使用的数据经过ＳＮＶ前处理，Ｍｉｃｒｏ－Ｏｒｉｇｉｎ　８．０绘制ＰＣＡ

二维图。

２　结果与讨论

２．１　六个酿酒酵母菌株同步化细胞的拉曼光谱归属
图１（ａ）和（ｂ）为酿酒酵母细胞的ＤＩＣ（微分干涉）显微镜

观察图，（ａ）为同步细胞，（ｂ）为非同步细胞。从中可以看到
经Ｐｅｒｃｏｌｌ连续密度梯度离心法分离的同步化细胞以单个细
胞为主，细胞比较致密；非同步化细胞以带芽体细胞为主，

细胞液泡较大。图１（ｃ）为各取３０个同步化细胞和非同步化
细胞拉曼光谱的主成分分析结果，从中可以看出同步化单细
胞间的光谱比较均一，而非同步化单细胞间的光谱呈现不均
一性，说明同步化细胞间物质的基本组成和结构相一致，而
非同步细胞的由于细胞间处于不同状态，其内含的物质存在
较大的差异。

　　图１（ｄ）为六个不同酿酒酵母菌株同步化细胞的平均拉
曼光谱，其光谱整体反映了细胞的物质组成和生物大分子的
结构，根据文献［４，７，１０－１２］等可知酵母菌拉曼光谱的归属
为７１３ｃｍ－１归属于核糖核酸（ＲＮＡ）碱基腺嘌呤，７８２和

１　０８２ｃｍ－１分别属于脱氧核糖核酸（ＤＮＡ）、核糖核酸骨架中
磷酸二酯（Ｏ—Ｐ—Ｏ—）的对称伸缩振动，谱线８９１ｃｍ－１来源
于ＤＮＡ的Ｂ－型构象类；谱线８６０和８２８ｃｍ－１是酪氨酸对羟
基环的呼吸振动和环平面外弯曲振动的倍频之间的费米共振

的双峰，８２８ｃｍ－１峰强较弱，因此该双峰的强度比Ｉ８５０／８３５大
于１，表明酵母同步化细胞中蛋白质的酪氨酸是“暴露”

的［１３］；１　００２ｃｍ－１来源于苯丙氨酸的单基取代苯基环，１　６００
ｃｍ－１属于苯丙氨酸和酪氨酸的谱线，１　６５２ｃｍ－１是蛋白酰胺

Ⅰ中α－螺旋的信号峰；９１４和１　３０１ｃｍ－１来自脂类；１　１２３
ｃｍ－１来自糖类；而１　４４０ｃｍ－１则由脂类和蛋白质的Ｃ－Ｈ２ 扭
曲振动共同产生。六株不同酿酒酵母菌株的同步化细胞的平
均拉曼光谱均存在差异，其中阴影部分光谱差异较明显，主
要表现为特征峰的强度不同，通过统计各菌株同步化细胞的
拉曼光谱强度比值，发现菌株间的Ｉ１　６５２／１　６００和Ｉ１　３０１／１　４３８差距
较大，而Ｉ１　０８２／１　４３８各菌株间差距较小（见表１），表明各株酵
母细胞的蛋白质、脂类以及它们中一些基团的相对含量差异
较大，而核酸类物质的差异稍小。此外，不同菌株间的同一
物质或结构也存在拉曼特征频率的不同，菌株Ｃ的单细胞平
均光谱中１　６４５～１　６６０ｃｍ－１谱带主要由１　６４６ｃｍ－１谱线组
成，而其他菌株以１　６５２ｃｍ－１谱线为主，这一谱带的拉曼信
号主要来自蛋白酰胺Ⅰ的 Ｃ　Ｏ 伸缩振动，属于蛋白质二
级结构的α－螺旋结构。

２．２　六个酿酒酵母菌株的同步化细胞拉曼光谱多元统计分
析

酵母是内含蛋白质、糖类、脂类等化学组分的真核生
物，酵母单细胞的拉曼光谱是整个细胞所有物质的光谱总
和，因此其光谱呈现比较宽的峰和复杂的轮廓。为了提高光
谱的特异度及灵敏度，以便更好地寻找六株不同酵母的同步
化细胞光谱异同，采用主成分分析（ＰＣＡ）、辨别函数分析
（ＤＦＡ）等多元统计方法对酵母单细胞拉曼光谱数据进行分
析。ＰＣＡ是利用降维处理技术，将原来多个变量化为少数互
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ｔｉｏｎ

Ｔａｂｌｅ　１　Ｐｅａｋ　ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ　ｒａｔｉｏｓ　ｏｆ　Ｒａｍａｎ　ｓｐｅｃｔｒａ　ｏｆ　ｅａｃｈ　ｙｅａｓｔ　ｓｔｒａｉｎ
吸收峰强度比值 Ａ　 Ｂ　 Ｃ　 Ｄ　 Ｅ　 Ｆ 大小排序

Ｉ１　６５２／１　６００ １．０３　 ０．９７　 ０．８４　 ０．７４　 １．４７　 ０．５３ Ｅ＞Ａ＞１＞Ｂ＞Ｃ＞Ｄ＞Ｆ
Ｉ１　３０１／１　４３８ ０．８９　 ０．１６　 ０．８５　 ０．７８　 ０．７４　 ０．６８　 １＞Ａ＞Ｃ＞Ｄ＞Ｅ＞Ｆ＞Ｂ
Ｉ１　０８２／１　４３８ ０．８９　 ０．９５　 ０．８３　 ０．７５　 ０．７１　 ０．６７　 １＞Ｂ＞Ａ＞Ｃ＞Ｄ＞Ｅ＞Ｆ

不相关的主成分，从而描述数据集内部结构的一种统计分析
手段。而ＤＦＡ在充分保护数据原有信息条件下，获取光谱
中最重要的信息，从而扩大组间差异，缩小组内差异［１４］。

　　图２为六个酿酒酵母菌株各３０个同步化细胞的主成分
分 析，图中的三维散点图为第一主成分（ＰＣ１）、第二主成分

Ｆｉｇ．２　ＰＣＡ　ｏｆ　ｓｉｘ　ｙｅａｓｔ　ｓｔｒａｉｎｓ　ｗｉｔｈ
３０ｓｙｎｃｈｒｏｎｉｚｅｄ　ｃｅｌｌｓ　ｆｏｒ　ｅａｃｈ

（ＰＣ２）及第三主成分（ＰＣ３）组成，且三个主成分的累计贡献
率达８４％。从图２中散点的分布可以看出菌株Ｂ、Ｃ各自处
于相对独立的空间，与其他菌株明显区分，但菌株Ａ和Ｅ间
以及Ｄ和Ｆ间有部分重叠，初步说明菌株Ｂ、Ｃ的拉曼光谱
与其他菌株的拉曼差异较大，而三维中具有重叠部分的菌株
间拉曼光谱差异相对较小，通过主成分分析可以将六株酿酒
酵母菌株的同步化细胞拉曼光谱在一定程度上区分。

　　为了从六个酵母株间的拉曼光谱中得到更多的有用信
息，可利用辨别函数分析（ＤＦＡ）对六个酿酒酵母菌株同步化
细胞的拉曼光谱进行辨别函数分析。图３（ａ）为六株酿酒酵母
菌株各３０个同步化细胞拉曼光谱的ＤＦＡ，图中ＤＦ１为第一
辨别函数，ＤＦ２为第二辨别函数，可以看出ＤＦ１中六个菌株
明显分处于四个不同位置，其中 Ａ和Ｅ间以及Ｄ和Ｆ间出
现重叠，但ＤＦ１中菌株间的差异最大，ＤＦ２其次。图３（ｂ）为

ＤＦＡ中第一辨别函数（ＤＦ１）的载荷，其中对应的相关系数绝
对值较大的７０６，８６２，９１８，９９７，１　０７３，１　１２７，１　２６９，

１　２９１，１　３０５，１　４２９，１　４６５，１　５９１，１　６０２，１　６５２ｃｍ－１等１４
个拉曼峰在ＤＦ１起最关键的作用，而ＤＦ２只有７１３，１　４２９，

１　５９８，１　６４２等几个拉曼峰在 ＤＦ２中起重要作用［见图３
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（ｃ）］。在光镊拉曼系统中获得的细胞拉曼光谱共由１　３４０个谱
线组成，图３（ｄ）是根据ＤＦＡ载荷从１　３４０个谱线中提取出
上述的１４个谱线对六个酵母菌株同步化细胞拉曼光谱进行
新的ＤＦＡ，即每个细胞光谱中只有１４个谱峰。图３（ｄ）所显
示菌株的二维分布基本和图３（ａ）一致，进一步说明这１４个

峰是这六个酵母菌株的拉曼光谱中差异最大的地方。从表２
中可以看出，影响ＤＦ１的关键拉曼峰中，除１　４２９ｃｍ－１来自
嘌呤碱基以及１　２９１，１　２６９，１　０７３ｃｍ－１源于脂类物质外，其
他的１０个峰都归属于蛋白质的信号峰。说明本研究的六个
酵母菌株间细胞中蛋白质的组成和结构存在较大的差异。
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　　图４是根据ＤＦＡ的统计分析，采用欧氏距离对六株酿

酒酵母进行聚类分析，从图中可知酵母菌株Ｂ与其他五个酵
母菌株相距最远，说明其与五个酵母菌株中光谱差异最大，

即菌株Ｂ的细胞内物质结构与组成在六个菌株间的差异性
最大。而菌株Ａ与Ｅ间以及Ｄ和Ｆ间的距离较近，说明他们
间光谱较相似，物质的结构和组成相近。

Ｆｉｇ．４　Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ　ｆｒｏｍ　ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ　ｃｌｕｓｔｅｒ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　Ｒａ－
ｍａｎ　ｓｐｅｃｔｒａ　ｏｆ　ｓｉｘ　ｙｅａｓｔ　ｓｔｒａｉｎｓ　ｂｙ　ｕｓｉｎｇ　ｅｕｃｌｉｄｅａｎ　ｄｉｓ－
ｔａｎｃｅ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ＤＦＡ

３　结　论

　　本研究表明经改良的同步化细胞分离方法可以获得状态
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较一致的细胞，能满足通过拉曼光谱比较研究不同酵母菌株
的需要。单细胞光镊拉曼光谱能在生理状态下对活体单细胞
进行研究，细胞的拉曼光谱反映了其内部的物质组成与结
构，对六个不同菌株的平均拉曼光谱解析，发现其细胞的拉
曼光谱的谱形基本一致，但菌株间的光谱存在对应峰的强度
和位移不同，六个菌株间蛋白质、脂类等的相对含量差异较
大，而核酸类差异相对较小。文中结合ＰＣＡ和ＤＦＡ两种多
元统计学方法分析不同酿酒酵母菌株之间的光谱差异，能将
六个菌株在一定程度区分。利用ＤＦＡ进一步对光谱中的主
要影响因子研究，发现六个酵母菌株间的拉曼光谱中７０６，

８６２，９１８，９９７，１　０７３，１　１２７，１　２６９，１　２９１，１　３０５，１　４２９，

１　４６５，１　５９１，１　６０２，１　６５２ｃｍ－１等１４个拉曼峰差异最大，

其中１０个峰为蛋白质信号峰。蛋白质是细胞功能的主要执
行者，由于菌株间蛋白质的不同，利用拉曼光谱直接从活体
细胞中区别，这更趋于实际情况。此外，根据ＤＦＡ中菌株间
欧氏距离聚类，可以确知菌株的之间的差异大小关系。综上
表明，本文在活体单细胞水平上提供了一种分析酿酒酵母菌
株间成分差异的方法，此法无需复杂的前处理而且所检测样
品少、易操作，能够从活体酵母细胞中获取大量的信息，在
鉴定菌株、确定菌种来源以及选育优良菌株等理论研究及实
践应用中都有比较重要意义。
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ｃａｎ　ｂｅ　ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｅｄ　ｕｓｉｎｇ　ＰＣＡ　ａｎｄ　ＤＦＡ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　１４ｍｏｓｔ　ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｂａｎｄｓ，７０６，８６２，９１８，９９７，１　０７３，１　１２７，１　２６９，

１　２９１，１　３０５，１　４２９，１　４６５，１　５９１，１　６０２ａｎｄ　１　６５２ｃｍ－１，１０ｂａｎｄｓ　ｏｆ　ｗｈｉｃｈ　ｗｅｒｅ　ｆｒｏｍ　ｐｒｏｔｅｉｎ，３ｂａｎｄｓ　ｗｅｒｅ　ｆｒｏｍ　ｌｉｐｏｉｄ，ａｎｄ
１ｂａｎｄ　ｗａｓ　ｆｒｏｍ　ｎｕｃｌｅｉｎｉｃ　ａｃｉｄ．Ｔｏ　ｖａｌｉｄａｔｅ　ｔｈｅｉｒ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ，ｔｈｅｓｅ　ｖａｒｉａｂｌｅｓ　ｗｅｒｅ　ｕｓｅｄ　ｔｏ　ｒｅｐｅｒｆｏｒｍ　ＤＦＡ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ａｎｄ　ｔｈｅ　ｒｅ－
ｐｌｏｔｔｅｄ　ＰＣ－ＤＦＡ　ｗａｓ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ａｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｐｒｅｖｉｏｕｓ　ＰＣ－ＤＦＡ　ａｎａｌｙｓｉｓ，ａｎｄ　ｔｈｅ　ｄａｔａ　ｗｏｕｌｄ　ｂｅ　ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ　ｖａｌｉｄａｔｅｄ．Ｔｈｅ　ａｕｔｈｏｒｓ
ｓｈｏｗ　ｔｈａｔ　ｔｈｅ　ａｐｐｒｏａｃｈ　ｏｆ　ｌａｓｅｒ　ｔｗｅｅｚｅｒｓ　Ｒａｍａｎ　ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ　ｃｏｍｂｉｎｅｄ　ｗｉｔｈ　ｍｕｌｔｉｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｈａｓ　ｔｈｅ　ｐｏｔｅｎｔｉａｌ　ｔｏ　ｓｔｕｄｙ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ａｍｏｎｇ　ｙｅａｓｔ　ｓｔｒａｉｎｓ．
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（Ｒｅｃｅｉｖｅｄ　Ｍａｙ　１０，２０１０；ａｃｃｅｐｔｅｄ　Ａｕｇ．２０，２０１０）　　

＊Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ａｕｔｈｏｒ

国际光谱会议预告

Ｊａｎｕａｒｙ　２０１１
１７—２１ＩＦＰＡＣ　２０１０　２５ｔｈ　Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ　Ｆｏｒｕｍ　Ｐｒｏｃｅｓｓ　Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，Ｂａｌｔｉｍｏｒｅ，ＭＤ
Ｃｏｎｔａｃｔ：Ｅ－ｍａｉｌ：ｉｎｆｏ＠ｉｆｐａｃｎｅｔ．ｏｒｇ
Ｗｅｂｓｉｔｅ：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｉｆｐａｃｐａｔ．ｏｒｇ／

Ｍａｒｃｈ　２０１１
１３—１８Ｐｉｔｔｃｏｎ　２０１１，Ａｔｌａｎｔａ，ＧＡ
Ｃｏｎｔａｃｔ：Ｅ－ｍａｉｌ：ｉｎｆｏ＠ｐｉｔｔｃｏｎ．ｏｒｇ
Ｗｅｂｓｉｔｅ：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｐｉｔｔｃｏｎ．ｏｒｇ／

２７—３１　２４１ｓｔ　ＡＣＳ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ｍｅｅｔｉｎｇ　＆Ｅｘｐｏｓｉｔｉｏｎ，Ａｎａｈｅｉｍ，ＣＡ
Ｃｏｎｔａｃｔ：Ｅ－ｍａｉｌ：ｈｅｌｐ＠ａｃｓ．ｏｒｇ
Ｗｅｂｓｉｔｅ：ｈｔｔｐ：／／ｐｏｒｔａｌ．ａｃｓ．ｏｒｇ／

Ｍａｙ　２０１１
７—１３Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ　Ｓｏｃｉｅｔｙ　ｆｏｒ　Ｍａｇｎｅｔｉｃ　Ｒｅｓｏｎａｎｃｅ　ｉｎ　Ｍｅｄｉｃｉｎｅ：１９ｔｈ　Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ　Ｍｅｅｔｉｎｇ　＆ Ｅｘｈｉｂｉｔｉｏｎ，Ｍｏｎｔｒｅａｌ，Ｑｕｅｂｅｃ，

Ｃａｎａｄａ
Ｃｏｎｔａｃｔ：ＩＳＭＲＭ／ＳＭＲＴ　Ｃｅｎｔｒａｌ　Ｏｆｆｉｃｅ，２０３０Ａｄｄｉｓｏｎ　Ｓｔｒｅｅｔ，７ｔｈ　Ｆｌｏｏｒ，Ｂｅｒｋｅｌｅｙ，ＣＡ　９４７０４，Ｐｈ：５１０　８４１　１８９９
Ｆａｘ：５１０　８４１　２３４０
Ｗｅｂｓｉｔｅ：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｉｓｍｒｍ．ｏｒｇ／ｍｅｅｔｉｎｇｓ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ；Ｅ－ｍａｉｌ：ｉｎｆｏ＠ｉｓｍｒｍ．ｏｒｇ

１３—２０Ｉ５ｔｈ　Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ　Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ　ｏｎ　Ｎｅａｒ　Ｉｎｆｒａｒｅｄ　Ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ（ＩＣＮＲＳ），Ｃａｐｅ　Ｔｏｗｎ，Ｓｏｕｔｈ　Ａｆｒｉｃａ
Ｃｏｎｔａｃｔ：Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ　Ｃｈａｉｒ　Ｍａｒｅｎａ　Ｍａｎｌｅｙ，Ｓｔｅｌｌｅｎｂｏｓｃｈ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｔ：ｍａｒｅｎａ＠ｎｉｒ２０１１．ｏｒｇ；

Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ　Ｏｒｇａｎｉｚｅｒ　Ｄｅｉｄｒｅ　Ｃｌｏｅｔｅ，Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅｓ　ｅｔ　ａｌ，ａｔ　ｄｅｉｄｒｅ＠ｎｉｒ２０１１．ｏｒｇ
Ｐｈ＋２７（０）２１　９６３　２２１５
Ｆａｘ：＋２７（０）２１　９６３　２２１５
Ｗｅｂｓｉｔｅ：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｉｒ２０１１．ｏｒｇ／
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