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酶解大豆分离蛋白的抗原活性变化及其 
抗原表位分析

王章存1,2，袁路阳1，张 露1,2，胡金强1,2，安广杰1，赵学伟1,2

（1.郑州轻工业大学食品与生物工程学院，河南 郑州 450001；2.食品生产与安全河南省协同创新中心，河南 郑州 450001）

摘  要：研究酶解过程中大豆蛋白分子成分和抗原性变化规律及酶解物中是否存在抗原表位序列。用碱性蛋白酶水

解大豆分离蛋白后，首先分别用电泳和酶联免疫法分析蛋白质分子组分和抗原活性变化，结果发现，酶解过程中新

生成23 ku和21 ku抗酶解肽链直到酶解120 min时仍未消失，同时酶解物中剩余28%抗原活性。进一步通过胰蛋白酶

对这两个肽链胶内酶解并用基质辅助激光解析串联飞行时间质谱仪分析后，将所得肽段氨基酸序列分别与抗原数据

库中抗原表位序列和大豆分离蛋白氨基酸序列进行匹配解析，结果发现，在21 ku组分中含有两个完整的序列抗原

表位（LQRFNQRSPQLQNLR和SEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEKN），且均来自β-伴大豆球蛋白中的α-亚
基，21 ku组分抗原剩余率为15.7%；在23 ku肽链中含有抗原表位的部分氨基酸序列，但未发现含有完整的抗原表位

序列，23 ku组分抗原剩余率为2.1%，该组分中是否含有新的未知抗原表位或是否与糖链有关尚待深入研究。上述

研究结果揭示了大豆蛋白酶解物中仍残留抗原性的部分原因。
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Abstract: The aim of this study was to investigate the changes in the molecular composition and antigenicity of soybean 

protein during its enzymatic hydrolysis and whether there could be antigenic epitope sequences in the hydrolysate. The 

enzyme used was alcalase. The changes in molecular composition and antigenicity were analyzed by sodium dodecyl 

sulfate-polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE) and competitive enzyme-linked immunosorbent assay (ELISA), 

respectively. Some new peptides (i.e., 23 and 21 ku) were found in the hydrolysate and did not disappear even after 120 min 

of hydrolysis. Meanwhile the hydrolysate still retained 28% of the original antigenicity. In order to determine whether the 

new peptide chains were related to the antigenicity, the proteomic bands in the SDS-PAGE gel were hydrolyzed by trypsin 

and then analyzed by matrix-assisted laser desorption/ionization time of flight mass spectrometry (MALDI-TOF-MS). The 

amino acid sequences of the peptide fragments obtained were matched with the amino acid sequences in the antigen database 

and the soybean protein isolate database, respectively. The results showed that there were two complete sequence epitopes 

(LQRFNQRSPQLQNLR and SEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEKN) in the 21 ku component, both of which came 

from the α subunit in β-conglycinin. The residual antigenicity of this peptide fragment was 15.7%. The amino acid 

sequences of the 23 ku peptide chain were matched partially with those of epitopes but no complete epitopes were 

found. However, its residual antigenicity was 2.1%. These findings may partially account for the antigenicity of 

soybean protein hydrolysates.
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大豆蛋白是最重要的植物蛋白来源，具有蛋白质

含量高、氨基酸组成合理等优点，被广泛应用于食品

工业中 [1-2]。然而，大豆被公认为世界“八大”过敏原 

之一 [3]，目前已从大豆中确认出38 种蛋白质具有抗原

性，其中大豆中的主要储藏蛋白β-伴大豆球蛋白（7S）
和大豆球蛋白（11S）是主要的抗原性蛋白[4]。大豆导致

的主要症状表现为胃部不适或过敏性皮炎，严重时导致

人体和动物毛细血管渗透性增加、腹泻等，严重影响人

体健康[5-6]。在世界范围内均对大豆蛋白的抗原性给予高

度重视。

食品加工中最常用加热处理并不能有效消除大豆蛋

白的抗原性，其原因是加热处理仅能破坏其构象型抗原表

位（又称抗原决定簇），很难破坏其序列型抗原表位[7]。 

酶解处理不仅可破坏蛋白质的空间构象，也可水解序列

型抗原表位，能有效降低甚至消除蛋白质的抗原性。近

年来国内外对此进行了较多研究，发现用碱性蛋白酶水

解降低抗原性的效果比其他蛋白酶较好[8-11]。但有研究表

明，即使碱性蛋白酶也无法完全消除其抗原活性，而且

酶解过程产生新的肽段对酶解具有一定的抵抗作用[12-15]。

这些抗酶解肽段是否具有抗原活性、其氨基酸是否存在

序列性抗原表位、它们来源于大豆蛋白的哪些亚基及其

抗酶解的原因等问题，尚鲜见文献报道。

本研究用碱性蛋白酶水解大豆分离蛋白后，在分

析蛋白质分子成分和抗原性变化的基础上，采用基质

辅助激光解析串联飞行时间质谱（matrix-assisted  laser 
desorption/ionization  time of  flight mass  spectrometry，
MALDI-TOF-MS）分析酶解后新产生的抗酶解成分的序

列特征，并与抗原数据库数据及大豆分离蛋白的各亚基

序列进行匹配，从分子水平上解释酶解不能完全消除大

豆蛋白抗原性的原因，为有效酶解大豆蛋白去除其抗原

性提供科学理论。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

大豆分离蛋白 河南阳光油脂公司。

碱性蛋白酶（2.4 AU/g） 丹麦诺维信公司；大豆

酶联免疫吸附测定（enzyme-linked immunosorbent assay， 
ELISA）试剂盒 上海纪宁公司；蛋白胶微量回收试 

剂盒 北京百奥莱博科技有限公司；低分子质量标准蛋

白（分子质量14～97 ku） 上海生物化学研究所；十二

烷基硫酸钠 美国Sigma公司；三羟甲基氨基甲烷、甘

氨酸、溴酚蓝、丙烯酰胺、二硫苏糖醇、N,N’-亚甲基双

丙烯酰胺 生工生物工程（上海）股份有限公司。以上

试剂均为分析纯。

1.2 仪器与设备

TDZ5-WS型低速离心机 湖南湘仪仪器公司；冷冻

干燥机 北京博医康实验仪器公司；DYY-6C型电泳仪  
北京六一仪器厂；5800 MALDI-TOF-MS仪  美国 

AB SCIEX公司。

1.3 方法

1.3.1 大豆分离蛋白的水解

取10 g大豆分离蛋白加水配制成5%溶液，加热至

55 ℃，用2 mol/L NaOH溶液调至pH 8.0。然后按照酶-底
物为0.5%的比例加入碱性蛋白酶，反应开始并计时，整

个反应过程中通过滴加2 mol/L NaOH溶液维持反应体系

中pH值的稳定，反应达到一定时间后，取适量样品于沸

水浴中保温10 min进行灭酶。然后将灭酶后的样品冷冻

干燥并于－20 ℃保存。

1.3.2 十二烷基硫酸钠-聚丙烯酰氨凝胶电泳（sodium 
dodecyl sulfate-polyacrylamide gel electrophoresis，SDS-
PAGE）分析

根据Laemmli[16]的方法采用不连续垂直凝胶电泳系

统。浓缩胶5%，电泳电压80V。分离胶12%，电泳电压

110 V。采用14～97 ku低分子质量的标准蛋白，电泳结束

后，采用考马斯亮蓝R-250进行染色，脱色后，采用Gel-
PRO ANALYZER软件分析。

1.3.3 竞争法ELISA对酶解物抗原活性的测定[17]

采用竞争法ELISA检测酶解产物的抗原性，具体操

作按照ELISA试剂盒说明书的步骤进行，计算出样品浓

度，以抗原剩余率（%）表示酶解效果。每个样品重复

3 次，数据采用Origin 8.0软件处理。

1.3.4 胰蛋白酶的胶内酶解

将21 ku和23 ku SDS-PAGE蛋白条带分别进行胶内酶

解，方法参照文献[18]相关步骤进行操作。酶解后的样品

经C18 Cartridge脱盐后，冻干并于－20 ℃贮存备用。

1.3.5  MALDI-TOF-MS分析[19]

采用配有N 2激光（337 nm，3 nm脉冲间隔）的
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MALDI-TOF-MS对所得肽段进行分析。取1 μL肽样品点

加到专用不锈钢盘中，以α-氰基-4-羟基肉桂酸作为基质

（用量1 μL，配制方法为取5 mg固体基质试剂，溶解到

0.5 mL 0.1%三氟乙酸和50%乙腈溶液中），点样后室温

下干燥。用Sigma公司标准分子质量肽进行外标分析。

采用正离子模式和自动获取数据的模式采集数据，

一级质谱（MS）扫描范围为800～4 000 Da，选择信噪比

大于50的母离子进行二级质谱（MS2）分析，二级质谱

（MS2）累计叠加2 500 次。数据图谱由FlexControl软件

采集，采用Data Explorer V4.5软件分析。

1.3.6 数据库检索

质谱测试原始文件用Mascot  2.2软件检索相应的数

据库。检索参数如下：数据库：uniprot Glycine max；
搜索类型：（MS＋MS2）相结合；水解用酶：胰蛋白

酶；质量值：单同位素；蛋白质质量：无限制；肽质

量允许量：＋100×10－6；肽片段质量允许误差范围：

±0.4 Da；酶切位点数：1。
1.3.7 肽链抗原活性测定

SDS-PAGE胶片上的目的条带（未染色），采用蛋

白胶微量回收试剂盒按照说明书步骤分别将胶中蛋白进

行回收。回收的蛋白经C18 Cartridge脱盐后用N2吹干于 

－20 ℃保存。将回收的样品用10 μL水复溶，按照1.3.3节
方法进行抗原性的测定。

2 结果与分析

2.1 酶解过程中大豆分离蛋白成分的变化

大豆分离蛋白经碱性蛋白酶水解不同时间后，通

过SDS-PAGE方法分析酶解物中组分的变化，结果如 

图1所示。
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M.标准分子质量蛋白；α’、α和β为β-伴大豆球蛋白的亚基

（7S）；A和B为大豆球蛋白（11S）酸性亚基和碱性亚基。

图 1 不同酶解时间大豆分离蛋白酶解物的SDS-PAGE

Fig. 1 SDS-PAGE profiles of soybean protein isolate at different 

hydrolysis times 

从图1可以看出，随着酶解时间的延长，蛋白质谱 

带发生了规律性的变化。酶解10 min 时，7S蛋白中的

α’、α和β三个亚基都已完全消失，11S球蛋白中的38 ku酸
性亚基（图1A）和21 ku碱性亚基（图1B）含量也明显减

少，与此同时，新产生了大量23 ku组分及大量的分子质

量小于14 ku组分。30 min时，21 ku不仅没有继续减少，

而且相对于10 min时有少量增加的迹象，表明酶解过程

中有新生成的21 ku组分。90 min时，38 ku的酸性亚基已

完全消失。直到120 min时，21 ku和23 ku组分含量基本

保持不变。从30～120 min酶解的趋势看，21 ku和23 ku
组分始终没有将被酶解减少的迹象。

以上结果表明，大豆分离蛋白中的7S蛋白很容易被

碱性蛋白酶水解，而11S球蛋白的碱性亚基不易被水解，

新生成的21 ku和23 ku肽段对碱性蛋白酶的抗酶解现象更

明显。

2.2 酶解物抗原活性分析

蛋白质的抗原性取决于其分子结构，酶解被认为

是消除蛋白质抗原性的有效手段。但大量研究表明，

抗原蛋白质分子中的抗原表位分为构象型和序列性两种 

类型[20-21]。构象型抗原表位随着蛋白质空间构象的变化消

失明显，而序列性表位则相对稳定，即使蛋白质分子受

到酶解处理，只要该氨基酸序列不被切断，则仍可能具

有抗原活性。

为了解大豆分离蛋白酶解过程中抗原活性的变化，

采用竞争法ELISA专用试剂盒测定不同酶解时间后大豆

分离蛋白酶解物的抗原活性（图2）。之所以采用竞争

法ELISA分析，是基于大豆蛋白经过酶解后分子质量降

低，该法可以测定出样品中小分子抗原的存在，而且灵

敏度很高。
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图 2 不同酶解时间大豆分离蛋白抗原活性的变化

Fig. 2 Changes in antigenicity during the hydrolysis of  

soybean protein isolate

从图2可以看出，在酶解开始10 min后，抗原活性有

明显下降的趋势，此阶段也是7S蛋白中α’、α和β三个亚

基被迅速酶解的时间（图1），可能在酶解的前10 min，
抗原蛋白的空间结构发生明显变化，破坏了构象表位。

在10～30 min时，抗原活性下降的趋势有所减弱，可能

是随着构象表位的减少，酶与抗原蛋白的结合位点也随

之减少，酶解速率下降减弱了抗原活性的下降趋势，也

可能是在构象表位进一步遭到破坏后暴露出了抗原蛋白

空间内部的线性表位，在一定程度上抑制了抗原活性下
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降的趋势[22]。在30～120 min时，抗原活性下降的趋势进

一步减弱，并逐渐趋于平缓，此变化规律与酶解过程中

蛋白质分子亚基的变化趋势相似，可能此时只剩余抗原

蛋白中的线性表位，且这些线性表位不易被碱性蛋白酶

快速水解破坏。直到酶解120 min时，大豆分离蛋白的抗

原活性也未完全消失，意味着酶解物分子中可能仍有线

性表位的存在。据报道，大豆11S球蛋白碱性亚基（图1
中B条带）很少能与过敏者血清的IgE抗体发生结合而引

起过敏反应[23-25]。所以酶解过程中抗原性的变化基本与该

亚基没有关系，水解120 min后酶解物所残留的抗原活性

都来源于新生成的组分。

2.3 MALDI-TOF-MS肽段分析

为进一步探讨酶解过程中新形成的具有抵抗碱性蛋

白酶解特点的21 ku和23 ku肽分子特征与酶解物中残留

抗原性的关系，分别对SDS-PAGE中21 ku和23 ku谱带 

（图1）进行切胶回收，并采用胰蛋白酶对回收的两个胶

条分别进行胶内酶解，将胶内酶解物用MALDI-TOF-MS
进行分析，见图3。将肽段的氨基酸序列与抗原数据库

http://www.immuneepitope.org中抗原表位的氨基酸序列进

行匹配，结果见表1、2。
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图 3 酶解120 min时21 ku（a）和23 ku（b）的MALDI-TOF-MS

Fig. 3 MALDI-TOF-MS of 21 ku (a) and 23 ku (b) peptides obtained 

in the 120 min hydrolysate   

从图3a可以看出，21  ku经胰蛋白酶胶内酶解后产

生了很多肽段。通过Mascot软件将MALDI-TOF-MS检测

到的肽段序列与抗原数据库中抗原表位序列匹配发现：

MALDI-TOF-MS检测到21 ku中有16 条肽段（共检测到

25 条）的氨基酸序列与抗原表位序列有部分序列重合，

此结果说明：21 ku肽链经胰蛋白酶进行胶内酶解后，大

部分完整的抗原表位都已被破坏。

表 1 肽段21 ku中检测到的氨基酸序列和对应抗原序列

Table 1 Identified peptide sequences in 21 ku fragment and 

corresponding antigen sequences

相对分子质量
肽序列 抗原序列

理论 实测

859.463 2 859.455 1 LQSGDALR TAILSLVNNDDRDSYRLQSGDALRVPSGT
955.531 9 955.519 SPQLQNLR LQRFNQRSPQLQNLR
1 051.532 1 051.519 2 NPFLFGSNR NKNPFLFGSNRFETLFKNQYGRIRVLQRF

KNPFLFGSNRFETLF
1 060.601 1 1 060.553 7 VLQRFNQR NQYGRIRVLQRFNQR
1 079.548 1 079.528 1 SRDPIYSNK SEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEKN

1 153.573 6 1 153.556 2 NILEASYDTK
1 188.524 1 188.508 1 EEGQQQGEQR

1 244.709 7 1 244.674 2 LQESVIVEISK
1 308.719 8 1 308.653 6 LGKFFEITPEK DPIYSNKLGKFFEITPEKNPQLRDLD

SEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEKN
1 320.586 2 1 320.572 5 DSYRNQACHAR
1 377.607 7 1 377.688 8 DSYRNQACHAR
1 378.737 9 1 378.719 5 QFPFPRPPHQK QFPFPRPPHQKEERKQEEDEDEEQQR
1 389.723 4 1 389.707 5 SPQLQNLRDYR
1 391.873 3 1 391.840 1 LITLAIPVNKPGR YYVVNPDNNENLRLITLAIPVNKPGRFES
1 402.711 4 1 402.671 9 FETLFKNQYGR NRFETLFKNQYGRIR

NKNPFLFGSNRFETLFKNQYGRIRVLQRF
1 406.727 4 1 406.710 7 TISSEDKPFNLR EQIRALSKRAKSSSRKTISSEDKPFN
1 465.640 1 1 465.712 ESEESEDSELRR
1 534.822 4 1 534.801 5 KTISSEDKPFNLR EQIRALSKRAKSSSRKTISSEDKPFN
1 562.656 5 1 562.644 5 KQEEDEDEEQQR QFPFPRPPHQKEERKQEEDEDEEQQR
1 618.858 8 1 618.839 FFEITPEKNPQLR DPIYSNKLGKFFEITPEKNPQLRDLD

GKFFEITPEKNPQLRD
1 939.679 6 1 939.643 4 GSEEEDEDEDEEQDER
2 025.947 3 2 025.919 8 EQQQEQQQEEQPLEVR
2 152.030 5 2 152.005 6 VPSGTTYYVVNPDNNENLR YYVVNPDNNENLRLITLAIPVNKPGRFES

TAILSLVNNDDRDSYRLQSGDALRVPSGT
2 332.131 6 2 332.100 6 EEDEDEQPRPIPFPRPQPR RPIPFPRPQPRQEEEHEQREEQEWPR
3 225.555 9 3 225.52 EPQQPGEKEEDEDEQPRPIPFPRPQPR RPIPFPRPQPRQEEEHEQREEQEWPR

注：下划线序列为所检测肽段与抗原表位重合序列。下同。

表 2 肽段23 ku中检测到的氨基酸序列和对应抗原序列

Table 2 Identified peptides sequences in 23 ku fragment and 

corresponding antigen sequences

相对分子质量
肽序列 抗原序列

理论 实测

842.509 4 842.570 9 GPLSSILR QRESYFVDAQPKKKEEGNKGRKGPLSSILR
859.463 2 859.526 8 LQSGDALR TAILSLVNNDDRDSYRLQSGDALRVPSGT
955.531 9 955.602 2 SPQLQNLR LQRFNQRSPQLQNLR

1 010.519 3 1 010.591 2 FFEITPEK DPIYSNKLGKFFEITPEKNPQLRDLD
SEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEKN

GKFFEITPEKNPQLRD
YSNNFGKFFEITPEKN

1 051.532 1 051.607 3 NPFLFGSNR KNPFLFGSNRFETLF
NKNPFLFGSNRFETLFKNQYGRIRVLQRF

1 183.563 1 183.648 6 ESYFVDAQPK QRESYFVDAQPKKKEEGNKGRKGPLSSILR
1 188.524 1 188.609 9 EEGQQQGEQR

1 293.669 9 1 293.760 1 NKNPFLFGSNR NKNPFLFGSNRFETLFKNQYGRIRVLQRF
1 320.586 2 1 320.688 5 DSYRNQACHAR
1 370.678 1 370.749 4 NQACHARCNLLK

1 378.737 9 1 378.840 6 QFPFPRPPHQK QFPFPRPPHQKEERKQEEDEDEEQQR
1 406.727 4 1 406.824 5 TISSEDKPFNLR EQIRALSKRAKSSSRKTISSEDKPFN
1 484.720 9 1 484.749 9 NQACHARCNLLK
1 500.803 1 500.833 9 FNQRSPQLQNLR LQRFNQRSPQLQNLR

1 534.822 4 1 534.919 3 KTISSEDKPFNLR EQIRALSKRAKSSSRKTISSEDKPFN
1 618.858 8 1 618.972 2 FFEITPEKNPQLR DPIYSNKLGKFFEITPEKNPQLRDLD

GKFFEITPEKNPQLRD
2 025.947 3 2 026.084 2 EQQQEQQQEEQPLEVR
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为进一步分析未经胰蛋白酶水解的21  ku肽链中

是否存在完整的抗原表位序列，根据胰蛋白酶水解位

点是赖氨酸（K）和精氨酸（R）羧基端的特点，将

已检出抗原序列片段进行拼接，并与蛋白质数据库

（http://www.uniprot.org）中大豆蛋白氨基酸序列进

行匹配确定出其所在原大豆分离蛋白氨基酸序列的位

置，再与抗原数据库的抗原表位氨基酸序列匹配，

结果发现2 个完整的序列表位（图4）：一个是表1中
含有部分抗原序列的VLQRFNQR和SPQLQNLRDYR
拼接后的氨基酸序列，与β-伴大豆球蛋白α-亚基中的

VLQRFNQRSPQLQNLRDYR（序号为216～234）氨

基酸序列重合。经抗原数据库查询，这个序列中包

含有完整的抗原表位序列LQRFNQRSPQLQNLR。

另一个是表1中TISSEDKPFNLR、SRDPIYSNK、

LGKFFEITPEK和FFEITPEKNPQLR肽段经胰蛋白酶水

解位点拼接后的氨基酸序列，与β-伴大豆球蛋白中α-
亚基中的TISSEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEK
NPQLR（序列为398～434）的氨基酸序列重合。经抗

原数据库查询，此序列中包含有完整的抗原表位序列

SEDKPFNLRSRDPIYSNKLGKFFEITPEKN。以上结果说

明：酶解物中仍残留抗原性的原因之一是酶解新产生的

21 ku肽链中含有2 个完整的抗原表位，且此21 ku肽链来

源于β-伴球蛋白的α-亚基。

1

2

α-

α-

∣.检测到的肽段被胰蛋白酶水解的位点。下划线的序列为被检

测出的肽段在亚基中的位置。数字表示亚基中氨基酸的序号。

图 4 21 ku亚基中鉴定出包含完整抗原的肽段序列以及所在大豆分离

蛋白的亚基位置

Fig. 4 Complete antigen sequence in 21 ku peptide and its location in 

soybean protein 

从图3b可以看出，23 ku肽链经胰蛋白酶胶内酶解后

也产生了很多肽段。按照前述相同的分析方法处理后发

现，有12 条肽段（共检测到17 条）含有抗原表位部分

序列，其中有3 条肽段（表2中相对分子质量为1 010、

1 051和1 618对应的肽段）均分别与两个以上的抗原表位

部分序列重合。但是，将胰蛋白酶水解位点拼接后再与

抗原数据库中的抗原序列进行匹配，未发现含有完整抗

原表位序列的肽段。意味着未经胰蛋白酶水解的23 ku肽
链中，没有与完整抗原表位序列相匹配的氨基酸序列。

推测大豆分离蛋白经碱性蛋白酶水解120 min后所产生的

23 ku组分中不存在抗原活性。

另外，在该蛋白酶解产物中还存在一些相对分子质

量小于21 ku的组分（图1）。由于SDS-PAGE中这些组分

的颜色较浅（意味着蛋白含量较少）且谱带特征不明显

（分散），暂未对这些组分进行研究。这些组分是否含

有序列型抗原表位，有待于进一步深入分析。

2.4 肽链抗原性分析

为验证21 ku和23 ku肽段是否存在抗原性，本研究采

用蛋白胶微量回收试剂盒对胶内21 ku和23 ku蛋白分别回

收，并采用竞争法ELISA试剂盒对其进行抗原活性的测

定，计算其抗原剩余率分别为15.7%和2.1%。

21 ku组分有相对较高的抗原性（为大豆分离蛋白抗

原性的15.7%），这与该组分中检测到存在完整抗原表位

的结果一致。在23 ku组分的抗原剩余率仅为2.1%，而质

谱分析中未检测出表位序列，这与两个因素有关：一是

23 ku中可能存在未知的序列表位，相关数据库中没有列

入，所以无法比对；二是可能与大豆蛋白分子中糖链的

存在有关。β-伴大豆球蛋白是一类糖蛋白[26]，有些糖蛋

白的糖链本身就是抗原[27-29]，且有研究表明大豆抗原蛋白

经N-糖苷酶脱去糖链后其抗原性降低[30-31]。上述23 ku组
分抗原性是否与糖链有关，本课题将进一步深入研究。

3 结 论

随着酶解时间的延长，大豆分离蛋白各组分及其酶

解物的抗原活性发生规律性变化，且二者存在很大的相

似性。酶解前30 min时，7S蛋白中α’、α和β三个亚基迅速

被降解，且产生了21 ku和23 ku新组分，直至120 min，
这些组分依然存在。竞争法ELISA分析表明：在酶解最

初的30 min内抗原活性快速降低，之后降低趋势减缓，

直到酶解120 min时，依然有28%的抗原剩余率。将21 ku
和23 ku的电泳谱带分别经胰蛋白酶水解后采用MALDI-
TOF-MS分析，其结果与抗原数据库、大豆蛋白数据库中

相关氨基酸序列进行匹配表明：21 ku组分中含有两个完

整的序列型表位，且这两个序列型表位均来自β-伴大豆

球蛋白的α-亚基；在23 ku经胰蛋白酶水解后虽有片段与

抗原表位部分序列相同，但未发现有完整的序列型表位

存在。经对21 ku和23 ku组分单独进行抗原性测定发现，
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21 ku组分中有相对较高的抗原性，与上述21 ku中存在完

整抗原表位的实验结果基本吻合，而23 ku依然表现出微

弱的抗原性，是否与糖蛋白中糖链有关，有待进一步研

究。上述结果一定程度解释了酶解物仍有抗原活性存在

的部分原因，也揭示了新生成的具有抗原活性表位肽链

的分子来源。
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