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·研究论文· 

分子间相互作用对蛋白质晶体生长的影响 

戴国亮*    彭  玲    解  莹    康  琦    胡文瑞 
(中国科学院力学研究所国家微重力实验室  北京 100080) 

摘要  采用原子力显微镜对溶菌酶和刀豆蛋白 A的分子间相互作用力的情况进行了研究, 并用动态光散射研究了此二
种分子间相互作用力有较大差异的蛋白质在晶体生长条件和非生长条件下, 溶液中的聚集体的状态(大小和分散度)随
浓度和温度的变化情况. 实验结果表明, 范德华力强的刀豆蛋白 A 在成核前, 溶液中的聚集体不能很快转变为生长基
元, 导致晶体生长时间长; 而范德华力弱的溶菌酶, 溶液中的聚集体可以很快转变成生长基元, 晶体生长时间也较短.  
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Effect of Intermolecular Interaction on Protein Crystal Growth 

DAI, Guo-Liang*    PENG, Ling    XIE, Ying    KANG, Qi    HU, Wen-Rui 
(National Microgravity Laboratory, Institute of Mechanics, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100080) 

Abstract  The intermolecular interaction of lysozyme and concanavalin A were investigated by atomic 
force microscopy, respectively. The mean size and polydispersity of both lysozyme and concanavalin A ag-
gregates in solution under crystallization and non-crystallization conditions as the function of protein con-
centration and temperature were studied by dynamic light scattering method. The results showed that the in-
termolecular interaction of protein molecules had a strong effect on nucleation during protein crystal growth. 
Because the van der Waals force among concanavalin A molecules was stronger than that among lysozyme 
molecules, the growth unit of concanavalin A crystal could not appear quickly after the precipitator was 
mixed with concanavalin A solution, which caused the longer crystal growth time than that for lysozyme. 
Keywords  intermolecular interaction; concanavalin A; lysozyme; aggregate; crystal growth

水溶性蛋白质的数目众多, 目前已知数目已经超过
了一万. 不同蛋白质的晶体生长条件不同, 生长晶体所
需要的时间长短也不同. 此现象出现的原因是多方面
的, 其中一个重要的原因就是蛋白质分子间相互作用力
的差异. 蛋白质结晶或沉淀过程的微观本质是由分子间
相互作用力引起的分子聚集过程. 当采用溶液法生长蛋
白质晶体时, 溶液的 pH 值总是不等同于蛋白质分子的
pI 值, 以使蛋白质分子带上一定的电荷, 从而通过加入
沉淀剂屏蔽部分电荷后, 减小蛋白质分子彼此之间的斥
力, 在生长条件合适时(即本文后面所称“生长条件”), 
可实现蛋白质分子与分子之间正确接触, 最后开始晶体

生长; 而生长条件不适合时(即本文后面所称“非生长条
件”)分子之间无法正确接触, 最后只能生成沉淀[1]. 分子
间相互作用力可以分为短程相互作用力及远程相互作用

力[2]. 最重要的短程相互作用力是范德华力, 长程相互作
用主要是静电相互作用及氢键[3]. 例如, 在一价盐浓度约
1 mol•L－1时, 范德华力的距离约0.3 nm[4], 小于一般蛋白
分子的直径. 因此当蛋白质的浓度较小时(如蛋白质溶液
未达到饱和时), 较之静电相互作用及氢键等作用力而
言, 范德华力可以忽略. 但是, 当固定沉淀剂的浓度而逐
渐增加蛋白质的浓度时, 蛋白质分子彼此间的距离逐渐
减小, 范德华力所起的作用越来越大[5,6]. 特别是在蛋白
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质晶体生长过程中, 由于蛋白质溶液均处于过饱和状
态, 而且有时过饱和度值还比较大, 分子与分子间的距
离非常小, 范德华力对蛋白质晶体生长的影响很大.  
蛋白质分子的聚集体或团聚体是晶体生长时蛋白

质溶液中普遍存在的现象. 在成核前出现的聚集体一般
呈现出无序的聚集状态[7], 而形成的晶核以及后续的晶
体生长过程中出现的生长基元都是蛋白质分子有序堆

积而成, 它们的形成是晶体生长中十分重要的步骤[8], 
它在一定程度上决定了蛋白质分子能否正确接触而生

长成晶体, 否则在加入沉淀剂后只能生长成无定形沉
淀. 一般认为, 晶体的生长基元由溶液中的无序聚集体
转变而成. 在此无序状态到有序状态的转变过程中, 有
时聚集体的大小并未发生变化[9], 而有时聚集体的大小
发生了很大的变化. 因此我们推测在此转变过程中, 分
子间相互作用力也同样扮演了一个十分重要的角色. 目
前, 主要通过第二维里系数来表征蛋白分子间相互作用
力的变化[10～12]. 研究结果表明, 当第二维里系数为正
时, 蛋白质分子之间的净作用为排斥力, 晶体不可能生
长; 为负时, 净作用为吸引力, 晶体才有可能生长. 然
而, 在已有的研究结果中, 对于特定相互作用力如范德
华力的强弱对晶体生长过程的影响, 特别是如何影响成
核前蛋白质溶液中无序聚集体的状态变化的研究还不

是很成熟[9,13～15]. 为此, 本文研究了分子间相互作用力
中范德华力大小不同的两种蛋白质(溶菌酶和刀豆蛋白
A), 在各自的晶体生长条件和非生长条件下, 溶液中蛋
白质分子形成的聚集体的差异以及这种差异对蛋白质

晶体生长的影响.  
原子力显微镜(Atomic force microscopy, AFM)由于

具有较高的分辨率, 是生物大分子研究中常用的观察分
子和聚集体的形状和构象的重要工具. 此外, 通过AFM
也可以获得分子间相互作用力的值[16,17]. 溶菌酶和刀豆
蛋白A是晶体生长研究中常用的两种模型蛋白, 本文通
过 AFM 观察了它们的聚集体的大小并比较了在分子间
相互作用力上的差异. 在此基础上, 采用动态光散射
(dynamic light scattering, DLS)方法, 获得了上述二种蛋
白质溶液中的聚集体状态(大小与分散度)随蛋白质溶液
的浓度和温度的变化情况.  

1  实验试剂与方法 

1.1  试剂 

刀豆蛋白 A (type IV): Sigma公司(产品号: c2010, 未
做进一步处理). 刀豆蛋白 A 的生长条件[18]: 缓冲溶液为
0.05 mol•L－1的磷酸盐溶液, pH＝7.0; 非生长条件[19]: 缓
冲溶液为醋酸-三羟甲基氨基甲烷(HOAc-Tris)溶液 ,  

pH＝4.5; 生长条件和非生长条件下的沉淀剂均为 0.7 
mg•mL－1 NaCl溶液. 溶菌酶: 日本 Seikagaku公司(产品
号: 100940, 未做进一步处理). 溶菌酶的生长条件[20]: 缓
冲溶液为 0.05 mol•L－1的醋酸-醋酸钠(HOAc-NaOAc)溶
液,  pH＝4.5, 生长溶液中的沉淀剂(NaCl)浓度固定为
25 mg•mL－1; 非生长条件[21]: 缓冲溶液为0.04 mol•L－1的

HOAc-NaOAc 溶液, pH＝4.6. 非生长溶液中的沉淀剂
[(NH4)2SO4]浓度固定为 1.2 mol•L－1.  

1.2  仪器 

光散射仪: BI-200SM(美国 Brookhaven公司). 其光
源为波长 532 nm的半导体激光器(长春新产业激光实业
有限公司, 200 mW). 恒温水循环器控温精度为±0.1 . ℃
原子力显微镜和Ultralevers20微悬臂均由Park Scientific 
Instrument公司生产.  

1.3  实验方法 

DLS 的具体实验过程及数据处理方法参见文献[22]. 
实验时, 固定散射角 90°. 实验时调节外置恒温水循环
器的温度, 可实现不同温度条件下的测量. 每次实验样
品用量 200 µL, 样品溶液通过 0.22 µm的滤器后, 注入
样品池, 并避免产生气泡. 每个样品重复测量至少 10
次, 结果取平均值.  
将蛋白质溶液滴到硅片表面, 待蛋白质在硅片表面

吸附 7 min, 氮气吹干. 用 AFM观察吸附后的硅片表面
的情况. AFM的实验过程和样品处理方法参加文献[22]. 
AFM 实 验 中 采 用 敲 击 模 式 (Tapping mode) 及
Ultralevers20 微悬臂, 实验结果是在湿度 50%～60%、
室温 20 ℃的条件下获得的. 蛋白质溶液中沉淀剂的浓
度与 DLS 测量时蛋白质晶体生长条件下的沉淀剂浓度
相同. 溶菌酶溶液浓度为 12 mg•mL－1, 刀豆蛋白A浓度
为 0.4 mg•mL－1. 

2  实验结果与讨论 

2.1  分子间相互作用力的比较 

虽然第二维里系数可以定性表征同一类蛋白质分

子间相互作用力的变化情况, 但是对于不同种类的蛋白
质分子, 则无法反映出相互作用力的强弱对比. 根据
AFM 设备的特点, 我们采用定性比较分子间相互作用
力强弱的方法, 即通过吸附到硅片上的蛋白质分子形成
的聚集体的大小来说明所研究的两种蛋白质分子的分

子间相互作用力强弱不同.  
取加入沉淀剂溶液 1 h后的蛋白质溶液, 用AFM观

察了此溶液在硅片上吸附后的硅片表面情况. 实验中所
选择的溶菌酶和刀豆蛋白 A 的浓度接近但小于实验温
度(室温, 约 20 ℃)下的饱和度值, 缓冲溶液和沉淀剂均
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与相应蛋白质晶体生长条件相一致, 以便了解晶体生长
前溶液中无序状态聚集体的情况.  

McAllister等[17]给出了 pH 4.5时溶菌酶分子之间相
互作用力的值(约 200 pN), 但是, 至少我们尚未在文献
中看到有关刀豆蛋白 A 分子间相互作用力的具体数值, 
因此, 本文通过 AFM观察了溶菌酶和刀豆蛋白 A在硅
片表面上吸附后的聚集体的大小和形状, 来定性比较二
者分子间相互作用力的大小.  
溶菌酶只有在较低的离子强度及溶液的 pH 大于 5

的条件下才会形成二聚体或多聚体(寡聚体)[23]. 故在本
文 AFM实验的条件下(pH 4.5), 即使是在聚集体中, 溶
菌酶也是以单体的形式存在. 而溶液中刀豆蛋白A的基
本形式一般是四聚体[24]. 由图 1 可以看出, 在相同的放
大倍数下, 溶菌酶聚集体远比刀豆蛋白 A 聚集体要小. 
即使考虑到溶菌酶分子比刀豆蛋白分子小的因素(溶菌
酶单体的大小是: 4.5 nm×3.0 nm×3.0 nm[25]. 刀豆蛋白
A四聚体的大小是: 6.0 nm×7.0 nm×7.0 nm[26]), 每个
溶菌酶聚集体中所包含的溶菌酶单体的数目也要少于

刀豆蛋白 A聚集体中包含的刀豆蛋白 A四聚体的数目. 
较之刀豆蛋白 A, 溶菌酶不易形成大聚集体. 而对于刀
豆蛋白A而言, 其以四聚体为基本单位而形成的聚集体
的尺寸较大, 数目较多, 在本文的实验条件下甚至出现
了环状大聚集体. 可见, 在本文的实验条件下, 刀豆蛋
白 A 分子的分子间相互作用力(此处主要指范德华力, 
因为分子与分子间的距离很小)较强, 这样保证了四聚
体不会在一定的离子强度下发生解聚集 .  刀豆蛋白 

 

图1  AFM观察二种蛋白质溶液与沉淀剂混合1 h后硅片上吸
附的蛋白质聚集体的情况 
a: 溶菌酶(溶解在 pH 4.5的 0.05 mol•L－1 HOAc-NaOAc缓冲溶液中, 浓度
为 12 mg•mL－1. 沉淀剂为 25 mg•mL－1的 NaCl溶液); b: 刀豆蛋白 A(溶解
在 pH 7.0的 0.05 mol•L－1的磷酸盐缓冲溶液中, 浓度为 0.4 mg•mL－1. 沉淀
剂为 0.7 mg•mL－1的 NaCl溶液). 图 1(a)和(b): 2 µm×2 µm 

Figure 1  Morphology of aggregates of concanavalin A and 
lysozyme molecules on silicon wafer surface 1 h after the protein 
solution was mixed with precipitation solution observed by AFM 
(a) lysozyme. concentration: 12 mg•mL－1, buffer: 0.05 mol•L－1 HOAc- 
NaOAc solution, pH＝4.5, precipitation solution: 25 mg•mL－1 NaCl solution; 
(b) concanavalin A. concentration: 0.4 mg•mL－1, buffer: 0.05 mol•L－1 phos-
phate solution, pH＝7.0, precipitation solution: 0.7 mg•mL－1 NaCl. Figure (a) 
and (b): 2 µm×2 µm size. 

A 的四聚体之间彼此也通过疏水相互作用力, 形成环状
聚集体, 以降低整个体系的能量, 提高稳定性. 溶菌酶
分子的范德华力则较小, 在一定离子强度下绝大多数大
聚集体解聚集成为单体形式, 体系的稳定性也较高, 不
会出现环状聚集体. 因此, 从 AFM 的结果可以定性得

出这样的结论, 即溶菌酶和刀豆蛋白A的分子间相互作
用力, 特别是范德华力的大小是不同的, 后者的范德华
力更强.  

2.2  范德华力的差异对无序大聚集体状态的影响 

蛋白质晶体生长时, 随着溶液由不饱和逐渐转为过
饱和, 晶体生长过程也随即开始. 已有的实验结果[7,9]表

明, 溶液中的聚集体需要经过两步骤才能实现无序大聚
集体到有序小聚集体的转变. 第一步骤是从大的无序状
态聚集体转变成小无序聚集体. 此步骤是几种不同强度
和距离依赖特征的相互作用力(如范德华力、氢键、疏
水相互作用、静电力等)的协同结果[2]; 第二步骤是经过
蛋白质分子间的重排, 小无序聚集体转变成为有序生长
基元. 根据本文 AFM 的结果, 溶菌酶和刀豆蛋白 A 分
子的范德华力具有明显差异, 此外考虑到范德华力与作
用力的距离密切相关这一特点, 如果能对溶菌酶和刀豆
蛋白 A 溶液中上述第一步骤(大的无序状态聚集体转变
成为小无序聚集体)的差异进行研究, 就可以了解范德
华力的强弱对晶体生长的影响. 因此, 本文选择了不同
浓度的蛋白质溶液(分子间的距离随溶液浓度而变化), 
通过其中聚集体状态的变化情况, 来获得范德华力的变
化情况. 此外, 考虑到 AFM 的结果存在一些不足之处, 
如, 所得结果是聚集体吸附到硅片上以后的结果, 而固
体表面的聚集体和溶液中的聚集体在大小和形状上均

有一定程度的变化. 因此, 本文采用了DLS来获得溶液
中聚集体状态的信息. 本文中 DLS 的结果反映的是混
合了沉淀剂后 0.5 h到 1 h内, 温度和浓度变化条件下刀
豆蛋白 A和溶菌酶溶液中聚集体状态的变化情况.  
采用生长条件时, 刀豆蛋白A和溶菌酶溶液中聚集

体大小随浓度和温度的变化结果分别见图 2-1 和图 2-2. 
DLS的实验时间是沉淀剂加入后 1 h之内, 因此溶液中
的聚集体仍处于无序聚集体状态(或三维网状结构)[9]. 
由图2-1和图2-2可以看出, 在生长条件下的刀豆蛋白A
和溶菌酶溶液中, 随着蛋白质溶液浓度的增大, 溶液中
的无序大聚集体的尺寸均是先逐渐减小, 在浓度增大到
一定程度后, 聚集体的尺寸基本不再随溶液的浓度变化
而变化. 对于刀豆蛋白 A, 聚集体大小是 75 nm 左右, 
远大于其生长基元的大小(本文条件下, 在晶体生长过
程中 ,  溶液中刀豆蛋白 A 的生长基元大小为 23.8 
nm[27]); 对于溶菌酶, 聚集体大小是 4 nm左右, 与其生 
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图2-1  DLS测量的刀豆蛋白A溶液中聚集体大小随浓度和温
度的变化 
缓冲溶液: pH 7.0, 0.05mol•L－1的磷酸盐溶液, 沉淀剂: 0.7 mg•mL－1 NaCl
溶液.  

Figure 2-1  The mean size of concanavalin A aggregates in 
solution as the function of temperature and concanavalin A con-
centration measured by dynamic light scattering 
Buffer: 0.05 mol•L－1 phosphate solution, pH＝7.0, precipitation: 0.7 mg•mL－1 
NaCl 

 

图 2-2  DLS 测量的溶菌酶溶液中聚集体大小随浓度和温度
的变化 
缓冲溶液: pH＝4.5, 0.05 mol•L－1 的 HOAc-NaOAc 溶液, 沉淀剂: 25 
mg•mL－1 NaCl溶液 

Figure 2-2  The mean size of lysozyme aggregates in solution 
as the function of temperature and lysozyme concentration meas-
ured by dynamic light scattering 
Buffer: 0.05 mol•L－1 sodium acetate solution, pH＝4.5, precipitation: 25 
mg•mL－1 NaCl 

长基元的大小基本一致[25]. 由于成核后的晶体生长阶
段是以生长基元作为生长单位生长晶体的, 而无序聚集
体的大小远大于生长基元的大小, 因此对于刀豆蛋白
A, 此无序大聚集体(或三维网状结构)在生长过程中必
然要发生解聚集(或破裂)(即前文所说的第一步骤). 而
溶菌酶的聚集体均稳定在 4 nm 左右的结果则表明, 溶
菌酶的解聚集的过程在本文用 DLS 观测前已经完成了. 
从本文 AFM 的结果中出现一个由疏水作用力维持的一
个较松散的环状结构, 以及无序聚集体在晶体生长过程
中消失, 出现尺寸更小的生长基元来看, 我们更倾向于

认为刀豆蛋白 A 溶液中出现的无序聚集体是一个三维
网状结构, 而并非真正意义上的聚集体. 本文为称呼方
便起见, 仍然用“无序大聚集体”的称谓来指这一类三维
网状结构. 
刀豆蛋白 A溶液中聚集体的基本单元是刀豆蛋白 A

分子的四聚体, 所有的聚集体都是以四聚体作为基本单
元构成的. 这体现了分子间相互作用的交互效应. 四聚
体内是强的相互作用, 而四聚体和四聚体之间是相对较
弱的相互作用. 当刀豆蛋白 A 溶液不饱和时, 四聚体与
四聚体彼此之间相距较远. 范德华力中的交换-排斥力的
大小与溶液的离子强度有关, 由于本实验中固定了溶液
的离子强度, 因此交换-排斥力基本不变. 而范德华力中
的色散力的大小和距离密切相关. 当四聚体之间的距离
较远时, 色散力非常小, 相对于长程作用力——静电力
和氢键而言基本不起作用. 因此四聚体和四聚体之间主
要是通过静电力和氢键共同作用而形成尺寸较大的无

序大聚集体, 甚至有时出现环状聚集体. 当刀豆蛋白 A
溶液达到饱和、过饱和后, 较之在不饱和状态下, 四聚
体与四聚体之间的距离减小, 色散力增大, 使得四聚体
与四聚体之间进一步靠近, 所组成的无序大聚集体的尺
寸减小. 随着四聚体与四聚体之间距离的逐渐减小, 静
电排斥力也逐渐增加, 并最终和范德华力达成平衡, 无
序大聚集体的大小于是得以稳定在 75 nm左右. 而对于
溶菌酶的不饱和溶液, 以上的分析同样适用, 差别仅仅
是溶液中构成聚集体的基本单元是溶菌酶单体. 而对于
溶菌酶的饱和与过饱和溶液, 由于其范德华力较弱, 无
法和静电排斥力达到平衡, 故溶液中无序大聚集体最终
解聚集的结果是溶液中出现的聚集体以溶菌酶的单体

为主.  
我们还对晶体生长中常用的温度变化范围(对于蛋

白质而言, 一般约为 10 ℃左右)下分子间相互作用力的
影响情况做了研究. 图 2-1 和图 2-2 的结果反映了刀豆
蛋白 A 溶液温度的改变对溶液中聚集体变化的影响情
况. 结果表明, 在本实验温度的变化范围内(10 ℃), 温
度的变化对无序大聚集体尺寸变化的整体趋势没有本

质的影响, 只是改变了无序大聚集体达到稳定大小时刀
豆蛋白 A 和溶菌酶溶液浓度的大小. 由图 2-1 看出, 各
温度下拐点处浓度大小为 25 ℃＞15 ℃＞20 . ℃ 这与刀

豆蛋白的溶解度有关, 由文献[28]可知刀豆蛋白A不同温
度下溶解度的变化情况是: 25 ℃＞15 ℃＞20 , ℃ 此变

化趋势和图 2-1中聚集体大小发生变化而形成的拐点处
刀豆蛋白 A 的浓度的变化趋势一致. 对于溶菌酶而言, 
结果是类似的. 图 2-2 的结果表明, 拐点处溶菌酶的浓
度与该温度下溶菌酶的溶解度值一致.  
此外, 我们的DLS结果还表明, 在三种温度(15, 20, 

25 ℃)下, 非生长条件下刀豆蛋白 A和溶菌酶溶液中的
聚集体的变化均是杂乱无章, 毫无规律可言的. 对比这
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两种蛋白质的生长与非生长条件下聚集体状态的结果

可以看出, 只有在生长条件下, 成核前溶液中的无序聚
集体状态的变化才是有规律的, 蛋白质溶液浓度达到饱
和后 , 无序聚集体大小稳定 , 不再变化 . 此结果和
Koichi等[9]对于分子间相互作用力(范德华力、静电力、
氢键等)的方向性的解释是一致的, 即在生长条件下, 
分子间相互作用力的方向具有特异性, 而非生长条件
下, 方向具有随意性. 因此, 只有分子间相互作用力的
大小和方向合适, 才可能生长出晶体. 否则, 或者是由
于溶液中蛋白质分子间的吸引力太强, 以至于蛋白质分
子没有足够的时间进入各自的晶格中, 从而生长出无定
形沉淀, 或者是分子间的吸引力太弱, 以至于无法产生
生长基元.  
另外, 通过对DLS数据的分析还得到了刀豆蛋白A

溶液中无序大聚集体的多分散度随蛋白质溶液浓度的

变化情况. 图 3给出了 20 ℃时刀豆蛋白 A的结果(刀豆
蛋白A在 15和 25 ℃时的结果, 以及溶菌酶在 15, 20, 25 
℃时的结果均与此类似, 未给出). 由图 3 可见, 对于生
长条件下的刀豆蛋白 A 溶液, 当蛋白质浓度较小的时
候, 溶液中的无序大聚集体尺寸较大, 并且大小相近. 
随着浓度的增加, 溶液中无序大聚集体的多分散度逐渐
增大, 说明无序大聚集体逐渐解聚集的程度随溶液浓度
增加而增加, 溶液中出现大小不等的小聚集体和无序大
聚集体共存的情况. 当浓度增加到一定值时, 多分散度
基本稳定在 0.26 左右, 说明无序大聚集体解聚集的程度
不再增加, 聚集体之间的吸引力和排斥力达到了某种程
度上的平衡. 对于 20 ℃的刀豆蛋白A溶液, 聚集体多分
散度发生变化的拐点是浓度在0.45 mg•mL－1, 与图2-1中
20 ℃时聚集体大小变化的拐点处刀豆蛋白A溶液浓度基
本一致.  

 

图 3  20 ℃刀豆蛋白 A溶液中多分散度随浓度的变化 
Figure 3  The polydispersity of concanavalin A aggregates in 
solution as the function of concanavalin A concentration at 20 ℃ 

采用本文所用生长条件, 溶菌酶在加入沉淀剂 1 d
后就可以出现微晶, 而在刀豆蛋白 A溶液中却需要 8 d
的时间才有微晶出现. 本研究组另外的 AFM 实验结果

表明, 刀豆蛋白 A采用与本文相同的生长条件, 对加入
沉淀剂后的刀豆蛋白A溶液进行跟踪观察, 发现混合了
沉淀剂溶液3～4 d后, 溶液中聚集体的大小才进一步减
小为生长基元的大小. 看来, 范德华力强弱的差异在宏
观上表现为改变了溶液中无序大聚集体转变为生长基

元所用的时间. 这也是各种蛋白质晶体生长的时间有很
大差异的原因之一.  

3  结论 

生长条件下, 在晶体成核前蛋白质溶液中聚集体的
状态随溶液浓度的变化有一定规律. 聚集体大小随蛋白
质浓度增大逐渐减小, 当溶液达到饱和、过饱和后, 聚
集体大小不再变化, 其值与蛋白质范德华力的强弱有
关. 范德华力强, 无序大聚集体比生长基元大, 最终解
聚集至生长基元大小所需的时间也长. 范德华力弱, 无
序大聚集体迅速解聚集成与生长基元大小相同的小聚

集体. 非生长条件下聚集体大小的变化毫无规律. 温度
的变化对聚集体大小变化的趋势没有本质的影响. 
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