
共聚焦拉曼显微镜是一种非侵入性化学分析

技术，适用于高分辨率二维或三维分析，包括

多种关联检测分析。该技术能够对包括细胞、

组织和类器官等生物样本进行无标记成像，

揭示亚细胞尺度的化学变化。

应用案例

生命科学中的
共聚焦拉曼成像及关联技术
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应用指南

拉曼效应是基于光与物质的非弹性散射过

程，是无损且无标记样品化学结构分析的

重要方法。拉曼光谱反映了激光与气、液或

固体样品分子发生非弹性散射后产生的能

量变化，即入射激光释放能量给化学键或

吸收其能量。因此，任何化合物在被激发时

都会产生特征拉曼光谱，利用该特征“指

纹”可以很容易地对化合物进行定性。

横向成像分辨率与入射

激光波长有关，WITec 拉

曼 系 统 具 有 高 达

~200 nm 的光学衍射极

限成像分辨率。

优异的共聚焦性能可以有效抑制背景信号，提高光谱信

噪比。WITec 开发的 UHTS 系列基于透镜、波长优化的

光谱仪，其光谱分辨率可达 0.1 cm-¹。

系统灵敏度越高，获取单光谱所需时间越短。

WITec 超快拉曼成像将单光谱采集时间降

至远低于 1 ms。

通过快速采集成像区域所有像素点的拉曼

光谱，可以直观显示样品化学成分的空间

分布。基于优异的共聚焦特性，WITec 拉曼

系统还可以获得高质量的三维成像结果。

由于拉曼信号非常弱，所以每个拉曼光子对

成像都极其重要。WITec 拉曼成像系统配备

高 灵 敏 共 聚 焦 显 微 镜 和 高 光 通 量 光 谱 仪

（UHTS）。所有光学元器件和机械部件的精确

校准与耦合，保障可以同时获得高分辨率、超

快的速度和极高的灵敏度。

优化的光学系统赋予了 WITec 拉曼系统无

与伦比的优势，确保在超低的激光功率下亦

可采集极微弱或极低浓度样品的拉曼信号。

成像分辨率

全面覆盖 成像速度

系统灵敏度



 

作为一种非侵入性且无损显微技术，共聚

焦拉曼成像非常适合生理环境中的活细胞

研究。无需染色或复杂的样品制备流程即

可直接分析活细胞的亚细胞结构及生物化

学信息。

本研究使用牛津仪器 alpha300 拉曼系统

对大鼠上皮细胞进行成像。定位合适的细胞

后（图 1A），采集图像中每个像素点的拉曼

全光谱（扫描范围：40×40 µm2,100×100

像素， 10,000 条光谱）。

图 1B 分别展示了线粒体（蓝色）、内质网

（绿色）和核仁（橙色）的特征拉曼光谱。基于

这些光谱生成彩色编码拉曼图像，可直观显

示细胞内细胞器的空间分布（图 1C）。细胞

的不同结构（如内质网）可清晰区分，甚至核

膜也能清晰分辨。

同时，利用 2800–3000 cm-¹ 范围内 C-H 

伸缩振动的峰面积，可以获得定量热图，如

图 1D 所示。综上所述，共焦拉曼成像可以

可实现生物样品高空间分辨的化学分析。

图 1：大鼠细胞拉曼成像分析
（A）大鼠上皮细胞光学图像。
（B）线粒体（蓝色）、内质网（绿色）和核仁（橙色）的特征拉曼光谱。
（C）彩色编码拉曼图像。
（D） 2800 – 3000 cm-1C-H 伸缩振动峰面积拉曼成像。

样品来自 Angelika Ruck, ILM, Ulm, Germany

活细胞共聚焦拉曼成像
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更多共聚焦拉曼成像应用，可参阅：

Confocal Raman Microscopy [1]

J. Toporski, T. Dieing, O. Hollricher, eds. 
Confocal Raman Microscopy. 

2nd ed. 2018, Springer International 
Publishing AG. DOI: 10.1007/978-3-

319-75380-5.
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图 2：巨噬细胞的拉曼成像
通过 2104 cm-¹ 的 C-D 伸缩振动峰（红色）和 2800 - 3020 cm-¹ 的 C-H 伸缩振动峰（蓝色）的强度获得巨噬细胞的拉曼图像。培养 30 小时后，细胞储存
了过量脂质从而发育为泡沫细胞。
图片由 Christian Matthaus, Leibniz Institute of Photonic Technology, Jena, Germany 提供。
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巨噬细胞中的药物递送研究

单个细菌的拉曼光谱研究

 

活细胞的生理监测对于揭示细胞和组织中的动态过程至关重要。耶拿莱布尼茨光子技术研究所的 Jürgen Popp 教授团队成功通过拉曼研

究实时展示了脂质被巨噬细胞摄取的过程[2]。

巨噬细胞通过摄取低密度脂蛋白（LDL）进行循环和代谢。如果代谢能力超负荷， 细胞会储存脂质并发展为泡沫细胞，进而可能会诱发如动脉

粥样硬化等心血管疾病。通过拉曼成像，可以长时间跟踪（>35 h）巨噬细胞摄取脂质的动态过程，揭示出显著的细胞间异质性。巨噬细胞摄取

脂质是在活细胞上进行的，该实验使用氘代油酸模拟脂质。利用 2050-2275 cm-¹ 处的 C-D 伸缩振动峰的相对强度来量化脂质摄取量。图

2 清晰显示，细胞内脂质浓度随时间推移逐渐增加，并以脂滴形式储存。脂滴的出现是泡沫细胞形成的重要标志。

拉曼成像在微生物研究领域也展现出独特优

势。通过该技术不仅能精准区分细菌种类，还

能分析其生理状态、药敏性及抗药性反应。

本研究对蜡样芽孢杆菌（Bacillus cereus）进

行拉曼成像分析。激发波长为 532 nm,空间

分辨率 320 nm。图 3A 展示了菌落局部结

构。拉曼成像（图 3B）则清晰区分了不含存储

聚合物聚羟基丁酸酯（PHB）的营养细胞（黄

色）、含 PHB 的营养细胞（绿色）和孢子（紫

色）。不同组分的特征可通过以下波数区分：

孢子对应 1018 cm-¹ 处的 Ca-DPA 拉曼峰，

PHB 对应 1773 cm-¹ 的 C=O 伸缩振动峰以

及 2800-3000 cm-¹ 处的 CH 伸缩带。

营养细胞只能在细菌生长到稳定期并积累足够的 PHB 后才能发育。这三种成分都能被轻易

检测到，突显了共聚焦拉曼成像在单细胞水平识别表型异质性的诊断能力。

图 3：蜡样芽孢杆菌的拉曼成像
（A）生长中的蜡样芽孢杆菌的光学图像。（B）来自（A）中矩形区域的拉曼成像，黄色表示不含 PHB 的营养

细胞，绿色表示含 PHB 的营养细胞，紫色表示孢子。
图片由 Antje Hermelink, Robert-Koch-Institute, Berlin, Germany 提供，修改自[3]。



拉曼成像与荧光联用
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在生命科学的众多研究领域中，通过荧光标

记可视化特定分子仍是金标准。尽管无标记

的拉曼成像可直接分析样本中的分子成分，

但某些场景仍需采用荧光技术。

由于拉曼信号相比荧光非常微弱，荧光通常

被认为是拉曼成像的障碍。通过选择合适的

染料和拉曼激光波长，我们仍然可以从染色

过的细胞样品获得高质量的拉曼图像，由此

我们展示了将两种成像技术联合分析的可

能性。

利用 alpha300 Ri 倒置显微镜系统对 DAPI

染色细胞（图 4A）进行拉曼成像。DAPI 是一

种荧光染料，其发射波长位于蓝光区，可有效

标记真核细胞的细胞核。选择 532 nm 激光

进行拉曼成像，可以识别其他胞质组分，如内

质网（绿色）和核仁（橙色）（图 4B），且不受荧

光信号的干扰。两类组分的特征性拉曼光谱

数据详见图 4D。

另一项关联拉曼-荧光研究，在表达线粒体定

位绿色荧光蛋白（GFP） 的中国仓鼠卵巢 

（CHO） 细胞上进行了拉曼成像。在成像区

域 的 每 个 像 素 点 获 取 拉 曼 光 谱 ，总 计

1,4000 个光谱。伪彩拉曼图像清晰显示了

可区分的细胞质（绿色）、细胞核（黄色）和核

仁（粉红色），如图 5C。值得注意的是，GFP

荧光（图 5B）并未干扰拉曼信号。

图 4：真核细胞的关联拉曼-荧光显微镜成像
（A）DAPI 染色的细胞核（蓝色）。（B）内质网（绿色）和核仁（橙色）的拉曼成像。
（C）荧光与拉曼图像叠加。（D）核仁（橙色）和内质网（绿色）的拉曼光谱。

样品由 Claudia Scalfi-Happ ILM, Ulm, Germany 提供。

图�：真核细胞的关联荧光和拉曼显微成像
稳定表达线粒体 GFP 的中国仓鼠卵巢（CHO）细胞的可视化。

（A）光学图像。（B）线粒体荧光成像。（C）同区域拉曼成像。
样品由 Claudia Scalfi-Happ ILM, Ulm, Germany 提供。
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生物组织是生物医学研究的重要基础，对于揭示生物体内细胞网络的异质性、结构复杂性以及其中所涉及的综合性生物学过程具有关键作

用。然而，如何在组织中实现高特异性、高空间分辨率的多组分与多过程检测，仍是一个重大挑战。当前基于染色技术的成像方法不仅受限于

可用抗体的种类与数量，还面临标记物多样性有限、样本在规模化染色过程中易受损以及背景信号干扰较强等问题。

相比之下，拉曼成像作为一种无标记技术，非常适合多种成分同时分析。该技术广泛应用于各种生物医学研究领域的组织分析，如癌症研究

[4,5]、细胞分化[6]、炎症反应[7]及神经退行性疾病[8]和肥胖[9]等。

在以下示例中，研究人员通过拉曼成像技术对膀胱癌药物治疗相关类器官模型进行了详细表征[10]。该研究借助拉曼成像成功地揭示了亚

细胞组分及其药物作用过程。

膀胱癌类器官从原代肿瘤标本生成，并用不同浓度的药物处理。处理后的活体类器官在 37 °C 下立即成像，无需进一步样品制备。实验使用

配备内置培养室和 532 nm 激光器的倒置 WITec 拉曼系统。本研究重点探究药物顺铂（cis）和 Venetoclax（vtx）对来源于尿液（UCO）、膀

胱癌细胞系（RT112）和原代肿瘤活检（BCO）的类器官的直接影响。通过拉曼成像与真成分分析（TCA）技术，在类器官样本中成功鉴定出六

种成分（图 6A）：线粒体（红色）、核酸（蓝色）、细胞质（绿色）、脂质（黄色）、基质胶（橙色）以及一种未知成分（青绿色）。对应的拉曼光谱特征峰

（图 6B)表明各成分中存在特定化学物质，包括细胞色素c（Cyt C）、苯丙氨酸（Phe）、酰胺 I 键、CH2 基团及 C=C 双键等。

通过不同组分光谱特征峰的变化，发现顺铂处理改变了 DNA 结构。相比之下，vtx 影响了原代肿瘤活检和尿液中的线粒体细胞色素 c，表明

该药物通过线粒体途径诱导细胞凋亡。

图 6：膀胱癌类器官模型的拉曼成像
（A）经化学处理（10 µm 顺铂（cis）或 10 µm 维奈托克（vtx））后，通过拉曼成

像和真实成分分析（TCA）识别出的膀胱类器官（RT112、BCO 和 UCO）中的
成分。比例尺为 20 µm。（B）已识别成分的特征拉曼光谱。
由 Julia Marzi, Department for Medical Technologies and Regenerative 

Medicine, Uniklinikum Tübingen, Germany 提供[10]。

生物组织的无标记拉曼成像分析
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在研究的第二阶段，对活体斑马鱼胚胎进行

了拉曼测试。斑马鱼分别感染了作为结核病

模型的野生型（WT）和突变株（∆RD1）海分

枝杆菌（Mycobacterium marinum）。利用拉

曼成像追踪了它们的感染和伤口愈合过程。

使用近红外拉曼（785 nm）进行成像，通过监

测扫描前后的心跳、血流等生命体征，确认了

动物的存活状态。分枝杆菌簇（图 8A）通过其

独特的拉曼光谱模式（图 8B）识别，其中包含

蛋白质（1004 和 1665 cm-¹）、DNA（789

和 1 5 8 1 c m - ¹）和 脂 质（1 0 6 5 、1 1 2 8 、

1298、1439 和 1450 cm-¹）特征谱段。两种

菌株显示出细微的代谢差异。最后，使用不同

时间下感染区域的三维拉曼成像来评估和表

征组织创伤。有关该研究和结果的更多信息

可在开放获取出版物 [12] 中找到。

对于复杂多层生物样本的三维分析，需要使

用具备高共聚焦性能的仪器来获取单个图像

平面的数据。WITec 共聚焦拉曼显微镜能够

以卓越的横向和纵向分辨率对样品进行三维

成像。英国一研究小组的工作展示了 WITec 

拉曼成像技术在分析整个类器官 [11] 和斑

马鱼胚胎 [12] 方面的质量和潜力。斑马鱼作

为广泛使用的脊椎动物模式生物，其透明的

胚胎结构为观察活体生物内部的生物过程提

供了可能。标准标记技术耗时费力且仅能显

示有限预设的成分组合，本研究采用拉曼成

像技术作为便捷且全面的研究手段。

在整个斑马鱼胚胎中以 10 μm 的横向和深

度分辨率记录拉曼光谱，既保留了生物体的

完整性，又提供了特定的生物分子和空间信

息。分析结果显示存在三种不同组分（蛋白

质、脂质和类胡萝卜素），如三维全身体可视

化图 7A 所示。这些光谱显示出拉曼特征峰

（图 7B)，蛋白质中 CH₃ 基团的拉曼峰位于 

图 7：固定斑马鱼胚胎的共聚焦拉曼成像
（A）胚胎的拉曼 3D 成像，可视化蛋白质（绿色）、脂质（红色）和类胡萝卜素（品红色）。头部（蓝色箭头）、

卵黄囊（黄色箭头）和体节（灰色箭头）等不同身体部位清晰可辨。比例尺 1 mm。
（B）蛋白质（绿色）、脂质（红色）和类胡萝卜素（品红色）的代表性光谱。组分分别通过积分特征拉曼谱带 
2940 ± 16 cm-¹、2850 ± 5 cm-¹ 和 1159 ± 16 cm-¹（相对波数）进行分析

图 8：斑马鱼分枝杆菌感染部位的拉曼成像
（A）斑马鱼胚胎感染野生型（WT）或 ∆ RD1 海分枝杆菌（M. marinum）四天后，或 PBS 处理的注射部位

作为阴性对照的 3D 拉曼图像。分枝杆菌簇以红色（WT）或蓝色（ARD1）显示。比例尺 50 μm。（B）海分
枝杆菌 WT（红色）和 ARD1 突变株（蓝色）的平均拉曼光谱。
研究由 Institute for Biomedical Engineering and the Department of Physiology, Anatomy & 

Genetics at the University of Oxford, UK, Dame Molly Stevens 教授慷慨提供[12]。

斑马鱼的三维拉曼成像
BA
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体内拉曼分析2940 cm-¹，脂质的 CH₂ 基团峰位于 2850 

cm-¹，类胡萝卜素 C-C-C-C 伸缩的峰中心

位于 1159 和 1528 cm-¹。
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图 9：三种不同方法对云杉针叶结构的拉曼分析
（A）单变量分析，（B）聚类分析（CA）和（C）非负矩阵分解（NMF）。上图：各方法处理后所有化合物的三维立体呈现。下图：每种方法识别出的三种组分的单独拉

曼图像。这些图像展示了针叶层结构的组成部分：表皮层（黄色）、表皮蜡质层（橙色）和草酸钙（青色）。
本研究由 Notburga Gierlinger, Department of Nanobiotechnology (DNBT), University of Natural Resources and Life Sciences (BOKU), Vienna, 

Austria 慷慨提供。图像改编自[15]。

拉曼成像揭示云杉针叶结构的复杂性

A   B CBand Integration  Cluster Analysis (CA) 
Non-negative Matrix 
Factorization (NMF)

生物拉曼数据的分析与处理
与某些研究领域中样本通常仅含少量明确成分不同，生命科学领域涉及的样本往往具有令人惊叹的复杂性。单一变量方法（如对特征拉曼波

段峰面积来分析样本成分）在某些生命科学应用中可能具有挑战性，因为它们需要深入了解每个成分的光谱特征。因此，该领域的最新研究

探索了多元数据分析和组学技术的转化，以更好地评估生物拉曼数据 [11,13-16]。

WITec Suite 软件提供了多种多变量分析方法，包括聚类分析（CA）、主成分分析（PCA）以及真成分分析（TCA）和非负矩阵分解（NMF）等光

谱解混算法。其中，TCA 是将原始高光谱数据转化为具有实际意义的拉曼图像的理想工具。它支持在高光谱数据集中自动和手动检测光谱组

分，并能够解混光谱并分配其在图像中的位置，最终可生成包含不同成分的拉曼图像。

本研究采用拉曼光谱分析方法，旨在确定挪威云杉针叶角质层与表皮层化学成分的最佳可视化方案。实验使用同一拉曼成像数据，分别应用

拉曼谱峰积分（单变量分析）、聚类分析（CA）和非负矩阵分解（NMF）三种方法进行比较。对厚度为 15–20 μm 的针叶横截面样本进行了拉

曼成像，横向分辨率为0.5 µm，激发波长为785 nm。

特征峰谱带积分是检测果胶、木质素、纤维素及芳香族化合物等组分的成熟方法。该方法能够清晰显示结构信息，例如表皮蜡层（图 9A，黄色

和橙色区域）。在聚类分析（CA，图 9B）中，上蜡质层（橙色)与下角质（黄色）被明确区分，但部分化学成分的分布信息有所丢失。例如，草酸钙

（蓝色）这类由微小晶体组成的化合物在图像中表现不够明显，这可能是由于在含多种组分的像素中其他成分信号占主导所致。

在此示例中应用解混算法如 NMF 时，在数据集中识别出单个组分的“最纯”光谱，即所谓的端元（EMs）。如图 9C, 这种端元如草酸钙（EM2，

青色）在丰度图中可以实现可视化，这允许更详细地观察样品的复杂分层结构丰度分布图（图 9C）。

综上所述，通过拉曼成像和 NMF 分析，揭示了针叶[15]表皮层与角质层中存在的化学异质性。研究发现，香豆酸、类黄酮等芳香族组分存在

于所有层中，并与角质层中的脂质混合。偏振分辨拉曼分析则进一步确定表面结晶层中脂肪链和香豆酸的取向。



 

拉曼成像与多变量数据分析也可用于识别生

物标志物。以下研究以升胸主动脉瘤（aTAAs）

为例展示了这一点。利用牛津 alpha300 R

共聚焦拉曼系统（激光波长：532 nm，63x 水

镜）的对小鼠和人体组织样本进行成像。分别

图 10：通过拉曼显微镜鉴定升胸主动脉瘤中的生物标志物。
（A）来自 WT、FbIn5™ 和 FbIn4™ 的小鼠升主动脉组织的拉曼图像，以伪彩热图显示弹性纤维（绿色）、

胶原纤维（红色）、细胞核（蓝色）、聚集蛋白聚糖（aggrecan）（黄色）、多功能蛋白聚糖（versican）（粉红
色）、脂质（橙色）和残余 ECM（青色）。比例尺 50 μm。（B）小鼠主动脉概览图，FbIn4™ 主动脉中存在动
脉瘤。比例尺 1 mm。（C）I 型胶原、聚集蛋白聚糖和多功能蛋白聚糖（红色）、弹性蛋白自发荧光（绿色）
和细胞核（蓝色）的免疫荧光染色显示的结构与 A 中拉曼成像可见的结构相似。比例尺 20 μm。（D）多
元曲线分辨（MCR） 识别出胶原纤维中动脉瘤特异性组分 Cc6（橙色）和天然胶原纤维 Cc1（红色）的光
谱。（E）Cc6 和 Cc1 的 MCR 图像。

动脉瘤特异性生物标志物的拉曼鉴定

 

A   B

ED
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以 2 x 2 μm² 或 1 x 1 μm² 的分辨率进行了

大面积（100 x 200 μm²）和高分辨率（小鼠：

10 x 150 μm² / 人：50 x 500 μm²）扫描。

首先，通过 TCA 方法可视化了小鼠动脉组织

的结构特征，图 10A。这种基于拉曼的方法

能 以 高 空 间 分 辨 率 识 别 不 同 细 胞 外 基 质 

（ECM）组分的结构，其效果可与免疫染色方

法相媲美（图 10C）。

在 aTAA 小鼠突变模型 FbIn5™ 和 FbIn4™ 

的组织样本中，弹性和胶原纤维呈断裂且紊

乱的形状。相比之下，野生型（WT）品系显示

出 清 晰 的 结 构 。接 下 来，使 用 主 成 分 分 析 

（PCA）和多元曲线分辨（MCR）进一步分析拉

曼光谱数据，成功识别出健康与动脉瘤主动

脉之间的亚分子差异。该关联分析方法将

TCA 识别的弹性和胶原纤维区域内的拉曼

光谱分解为子成分，从而检测到病变组织与

健康组织中特定光谱丰度的变化。以胶原纤

维为例，名为 Cc6 的光谱（图 10D 橙色光

谱）仅存在于 Fbln4SMKO 动脉瘤组织中（图

10E）。组分 Cc1 代表天然胶原纤维（图

10D 红色光谱）。与 Cc1 光谱相比，Cc6 含

有多个氨基酸特异性拉曼峰。例如，在 749、

1018、1336 和 1455 cm-¹ 处可观察到归

属于色氨酸的特征峰，这表明突变引发了色

氨酸代谢的变化。不仅在胶原纤维中，在弹性

纤维中也监测到了动脉瘤特异的拉曼光谱。

人体组织中同样可以这重现小鼠样本的结

果；在人类 aTAA 组织样本中发现了两种光

谱特征，并与健康对照组相比表现出显著差

异[16]。

总之，通过对拉曼数据的详细分析，能够获得

组织的特征性“指纹”信息，以实现对 aTAA

标志物的快速无损诊断。



应用指南

图 11：海胆牙齿的关联成像
（A–C）背散射电子（BSE）显微镜揭示了牙齿不同区域的电子密度。（D–F）能量色散谱（EDS）显示了钙
（蓝色）和镁（品红色）的化学成分分布。（G–I）拉曼成像说明了局部 Mg 浓度。A-C 中的小插图显示了

整个牙齿横截面概览图中描绘的感兴趣区域。
由 Admir Masic, Associate Professor at the Massachusetts Institute of Technology, Cambridge, 

USA 提供，修改自[17]。

由于共聚焦拉曼成像是一种非破坏性技术，

因此非常适合与原子力显微镜（AFM）、扫描

电子显微镜（SEM）等成像技术结合使用。在

本例中，使用 SEM 中的背散射电子（BSE）

（图 11A-C）、能量色散谱（EDS,图 11D-F）

和拉曼显微镜（图 11G-I）对海胆牙齿进行了

关联分析。

海胆牙齿由有序的方解石结构元素组成的复

杂网络构成，包含不同摩尔分数的镁（Mg）。

本研究以海胆牙齿为模式生物，系统研究了

多相体系中镁的空间分布规律。

根据镁离子对拉曼光谱产生峰位偏移大小，

拉曼成像可以提供 Mg 元素的分布及丰度信

息。本研究采用文献中已知浓度样本的拉曼

峰位数据作为校准曲线，用于计算镁的绝对

摩尔分数（图 11G-I）。通过分析整颗海胆牙

齿，拉曼成像揭示了一个具有高 Mg 含量的

“石质区域”，两侧是中等 Mg 水平的区域和

低 Mg 含量的龙骨区。BSE 分析识别了电子

密度的差异（图 11 A-C），这与方解石晶体晶

格中镁含量的差异密切相关。对应的 EDS 元

素分布图（图 11 D-F），清晰呈现了各区域钙

元素（蓝色）和镁元素（品红色）的分布情况。

综合运用这些关联成像技术，为绘制海胆牙

齿中镁元素的详细分布图谱提供了强大的工

具支持。

RISE 拉曼成像-SEM 联用技术在生命科学中的应用



 

RISE™ 显微技术：关联拉曼和 SEM 成像
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RISE™ 显微技术是我们屡获殊荣的创新成

果，将拉曼成像与扫描电子显微镜（SEM）功

能整合于同一设备。拉曼成像可精准识别并

定位样品中的分子化合物，而 SEM 则能从毫

米级到纳米级分辨率全方位解析物体的形貌

与表面结构。在 RISE 显微系统中，拉曼测量

直接在 SEM 的真空腔内进行。精密的位移台

便于样品在拉曼和 SEM 测量模式之间自动

转换，并能精确返回到样品内的同一位置。这

种设计极大提升了系统的操作便捷性，尤其

适用于结构均匀的样品分析。图 12：鲍鱼壳的 RISE 显微图像
珍珠母由文石的几种晶型组成。不同的晶体取向
可以通过其拉曼光谱区分。RISE 显微图像说明了
各向异性（蓝色和红色）如何与材料的结构特征相
关联。

图 13：珍珠的 RISE 显微图像
共聚焦拉曼成像表明该珍珠由两种碳酸钙多晶型
物组成，即文石（蓝色、红色）和球霰石（绿色）。结
构特征用 SEM 成像。两种技术的信息共同生成
RISE 显微镜图像。
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