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大豆7S、11S蛋白的结构与热致凝胶特性的分析
冯  芳1，刘文豪2，陈志刚1,*

（1.南京农业大学食品科学技术学院，江苏 南京 210095；2.河南向上食品有限公司，河南 鹤壁 456250）

摘  要：通过研究大豆7S及11S蛋白的结构、理化性质与凝胶性，进而研究三者之间的关系。采用傅里叶变换红

外光谱、Gauss分峰拟合对蛋白质的二级结构进行研究；利用ANS荧光探针法，Ellman试剂法和Zeta电位仪对大豆

7S及11S蛋白的表面疏水性、巯基含量及粒径进行测定；通过质构仪对蛋白凝胶的硬度，胶黏性及弹性进行分析。

结果表明，蛋白质的表面疏水性随α-螺旋、β-折叠相对含量的增大而减小，随β-转角和无规卷曲相对含量的增大

而增大。表面疏水性越大越利于凝胶网络的形成。大豆7S蛋白凝胶形成的最优条件为蛋白质量浓度0.12 g/mL、温

度90 ℃、pH 6～8、Na＋质量浓度0.002 g/mL；大豆11S蛋白凝胶形成的最优条件为蛋白质量浓度0.12 g/mL、温度

95 ℃、pH 8～9、Na＋质量浓度0.002 g/mL。蛋白质的二级结构决定了蛋白质的表面疏水性，而表面疏水性影响了凝

胶的形成，同时凝胶形成的外在因素又影响着蛋白的表面疏水性。
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Abstract: The present study aimed to investigate the relationship between the structural, physicochemical and gelation 
properties of soybean 7S and 11S proteins. The secondary structures were explored by Fourier transform infrared (FT-
IR) spectroscopy with Gaussian peak fitting. The fluorescent probe 1-anilino-naphthalene-8-sulfonate (ANS), Ellman’s 
reagent and a zeta potential meter were used to determine the surface hydrophobicity, sulfhydryl content and particle size 
of the proteins, respectively. The hardness, gumminess and springiness of the protein gels were analyzed with a texture 
analyzer. The results showed that the surface hydrophobicity decreased with increasing proportions of α-helix and β-sheet, 
but increased with increasing proportions of random coil and β-turn. Higher surface hydrophobicity was advantageous to 
the formation of gel network. The optimal gelation conditions for soybean 7S protein were determined as follows: protein 
concentration 0.12 g/mL, temperature 90 ℃, pH 6–8; and Na+ concentration 0.002 g/mL; and for 11S soybean: protein 
concentration 0.12 g/mL, temperature 95 ℃, pH 8–9, and Na+ concentration 0.002 g/mL. The secondary structures of 
the proteins determined their surface hydrophobicity, while the surface hydrophobicity affected the formation of gels. 
Meanwhile, the external factors of gel formation also affected the surface hydrophobicity of the proteins.
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大豆分离蛋白具有许多功能特性，因此广泛应用于

食品工业[1]，例如添加至肉制品中可以改善产品的质构

和保水性[2]。大豆7S和11S蛋白是大豆分离蛋白的主要组

分，约占组分70%以上[3]，与大豆分离蛋白的功能性质

密切相关[4]。大豆7S蛋白，也被称为β-伴大豆球蛋白[5]，

约占大豆球蛋白的34%[5]，是分子质量约为150～200 kDa
的三聚体共轭型糖蛋白 [1]，主要由α ′（≈71 kDa）、 

α（≈67 kDa）和β（≈50 kDa）亚基[6]组成。大豆11S
蛋白，又称为大豆球蛋白[5]，约占大豆种子中球蛋白的

42%[7]，是分子质量为300～380 kDa的六聚体非糖蛋白[1]，

由酸性亚基（35～37 kDa）[8]和碱性亚基（20 kDa）[8]通

过二硫键连接在一起[9]，大豆11S蛋白含硫氨基酸丰富，

具有良好的凝胶保水性[5]。

凝胶性作为大豆分离蛋白的重要功能性质之一，不

仅应用于食品工业，同时其展现的优良性能也为其他领域

的应用提供广阔前景[10]。大豆分离蛋白成胶方式较多，例

如加热、加酸、离子诱导等，均使蛋白形成凝胶[11]。蛋白

凝胶性受多种因素的影响，包括内在因素如表面疏水性、

巯基等因素，这些因素影响着蛋白凝胶的形成。除此之

外，外在因素如蛋白质量浓度、加热温度、pH值、Na＋质

量浓度等也是影响凝胶作用的重要因素[12]。

凝胶形成的过程首先是巯基、疏水基团等功能性

基团的逐渐暴露，紧接着暴露的基团通过疏水、氢键、

静电相互作用或二硫键形成聚集体，当蛋白质浓度足够

高，会进一步形成凝胶[13]。由于蛋白质在热凝胶形成过

程中产生结构变化，因此官能团的变性以及暴露程度会

影响凝胶的形成[14]。

本研究通过对大豆7S和11S蛋白的表面疏水性、巯

基、粒径等理化性质进行测定，通过傅里叶红外光谱法

对蛋白质的二级结构进行分析，并研究蛋白质量浓度、

加热温度、pH值、Na＋质量浓度对凝胶的影响通过蛋白

凝胶的硬度、胶黏性及弹性反映凝胶特性，进而探讨大

豆7S和11S蛋白的结构与凝胶性的关系，为改善其凝胶性

及扩大应用范围提供实验基础及理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

脱脂大豆粉购于秦皇岛金海食品工业有限公司。

三羟甲基氨基甲烷（ t r i s ( h y d r o x y m e t h y l )
aminomethane，Tris） 北京索莱宝科技有限公司；

亚硫酸氢钠 成都市科龙化工试剂厂；十二烷基硫酸

钠（sodium dodecyl sulfate，SDS）、甘氨酸、β-巯基乙

醇、溴酚蓝 Biosharp生物科技公司；乙二胺四乙酸二

钠（ethylenediaminetetraacetic acid，EDTA） 国药集团

化学试剂有限公司；ANS-Mg、5,5’-二硫代双(2-硝基苯

甲酸)（5,5’-dithio-bis-(2-nitrobenzoic acid)，DTNB）、四

甲基乙二胺 上海阿拉丁生化科技股份有限公司。

1.2 仪器与设备

DYY-7C型电泳仪 北京六一生物科技公司；Lab 
Tech紫外-可见分光光度计  北京莱伯泰科仪器有限 

公司；Varioskan Flash多功能酶标仪 美国赛默飞世

尔科技公司；Zetasizer Nano-zeta电位仪 英国马尔文 

公司；J-26S冷冻离心机 美国贝克曼公司；IR200傅
里叶变换红外光谱仪 美国Thermo Fisher公司；TLP质 

构仪 美国Food Technology Corporation公司。

1.3 方法

1.3.1 大豆7S及11S蛋白的制备与纯化

采用Liu Chun等[15]的方法进行大豆7S及11S蛋白组

分的制备。通过G200柱分子筛纯化大豆7S蛋白：取实验

室自制大豆7S蛋白1 mL，加入50%硫酸铵沉淀后取上清

液，调pH值为6.2，离心取上清液，加0.2% TCEP。用上

样缓冲液（2.6 mmol/L KH2PO4、32.5 mmol/L K2HPO4、

400 mmol/L NaCl，0.1% TCEP，pH 7.5）平衡柱后，缓

慢加入蛋白溶液。

通过G200柱分子筛纯化大豆11S蛋白：取实验室

自制大豆11S蛋白1 mL，加入0.2% TCEP，0.45 μm过膜

后，用上样缓冲液（2.6 mmol/L KH2PO4、32.5 mmol/L 
K2HPO4、400 mmol/L NaCl，pH 8.8）平衡层析柱后，缓

慢加入蛋白溶液。

1.3.2 SDS-聚丙烯酰胺凝胶电泳（polyacrylamide gel 
electrophoresis，SDS-PAGE）分析

用不连续垂直板状凝胶电泳，浓缩胶为4%，分离

胶为15%，凝胶厚度1 mm，上样量10 μL。分离胶时恒

压80 V，浓缩胶时恒压120 V，考马斯亮蓝R-250染色

30 min，用脱色液进行多次脱色直至背景清晰。

1.3.3 傅里叶变换红外光谱分析

将干燥的溴化钾与待测样品按质量比100∶30充分混

合，玛瑙研钵研磨至细粉末状，置于专用压片机中，在

10 N压力下保持60 s，压制成均匀透明的圆形薄片，用单

纯溴化钾压片作为空白对照。扫描范围4 000～400 cm－1， 

分辨率4 cm－1，扫描次数32 次/s。由于大豆7S和11S
蛋白的二级结构信息重叠在红外光谱的酰胺 I 带
（1 600～1 700 cm－1）[16]，酰胺I带谱峰主要归属于C＝O
键伸缩振动[7]，可反映蛋白质的二级结构。通过对酰胺I带
进行基线校正，平滑处理，在二阶导数基础上采用Gauss
分峰拟合的方法[17]，得到大豆7S及11S蛋白拟合图。

1.3.4 大豆7S及11S蛋白理化性质的测定

1.3.4.1 表面疏水性的测定

采用ANS荧光探针法[17]。将0.06 g蛋白溶于30 mL
磷酸盐缓冲溶液（2.6 mmol/L KH2PO4、32.5 mmol/L 
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K2HPO4，pH 7.6）缓冲液中，20 ℃搅拌1 h，8 000 r/min
离心30 min。分别将大豆7S及11S蛋白稀释成一系列质量

浓度40、80、120、160、200、240、280 μg/mL，用相

同的缓冲液配制8 mol/L ANS-Mg溶液。每2 mL样品加入

10 μL ANS-Mg溶液，8 000 r/min离心5 min，在390 nm激

发波长，470 nm发射波长下测样品溶液的荧光强度，同

时测定未加ANS的相应质量浓度的样品溶液的荧光强度

做空白。以蛋白质量浓度为横坐标，荧光强度为纵坐标

作图，曲线初始阶段的斜率即为蛋白质分子的表面疏水

性指数S0
[18]。

1.3.4.2 游离巯基含量的测定

用E l l m a n试剂法 [ 1 9 - 2 0 ]测定游离巯基含量。配制

Tris-Gly缓冲液（0.086 mol/L Tris、0.09 mol/L甘氨

酸、0.04 mol /L EDTA），用2 mol /L HCl溶液调pH
值至8 .0。用相同的Tr i s -Gly缓冲液配制质量浓度为 

4 mg/mL的DTNB溶液即Ellman试剂。将5 mg/mL的蛋白

溶液和Tris-Gly缓冲液1∶1混合稀释，每5 mL稀释溶液加

入50 μL Ellman试剂，涡旋振荡，每个样品测3 个平行。

以加入Ellman试剂的Tris-Gly缓冲液作为空白对照。样

品及空白25 ℃保温1 h，3 000×g离心30 min，取上清

液。用分光光度计测定其在412 nm波长处的吸光度，按 

下式[20]计算游离巯基含量：

/ µmol/L
73.53 A D

C

式中：A为吸光度；D为稀释倍数；C为样品质量浓

度/（mg/mL）。

1.3.4.3 总巯基含量的测定

配制Tris-Gly缓冲液（0.086 mol/L Tris、0.09 mol/L甘
氨酸、0.04 mol/L EDTA、8 mol/L尿素），用2 mol/L HCl
溶液调pH值至8.0，其他条件同1.3.4.2节。

1.3.4.4 粒径的测定

将大豆7S及11S蛋白配制为50 μg/mL的溶液，上清液

用0.45 μm水系滤膜过滤，然后用Zeta电位仪测定粒径，

参数设置如下：分散介质为蛋白质；分散剂为水；温度

25 ℃，平衡时间60 s，样品池DTS0012。
1.3.5 凝胶性的测定

用质构仪对凝胶的硬度、胶黏性及弹性进行测定。

测定模式和选项为TPA，测定时参数设置如下：力量感

应元为50 N，选用凝胶专用探头P12.7，形变量30%，速

率60 mm/min，间隔时间3 s，最小起始力0.05 N。

1.3.5.1 蛋白质量浓度对凝胶性的影响

凝胶的制备参照唐晓婷等[21]的方法，稍作修改。

将蛋白样品配制成蛋白质量浓度0.07～0.12 g/mL的
蛋白溶液，充分溶解。用保鲜膜密封，在90 ℃的恒温水

浴锅中加热30 min，快速冷却至室温，在4 ℃冰箱内放置

24 h，制得的凝胶用于测定凝胶性。

1.3.5.2 温度对凝胶性的影响

将蛋白样品配制成蛋白质量浓度0.12 g /mL的溶

液，充分溶解，用保鲜膜密封，分别在70、75、80、
85、90、95 ℃的恒温水浴锅中加热30 min，其他条件同

1.3.5.1节。

1.3.5.3 pH值对凝胶性的影响

将蛋白样品配制成蛋白质量浓度0.12 g/mL的溶液，

充分溶解，分别调节pH值为2～10，于90 ℃恒温水浴锅

中加热30 min，其他条件同1.3.5.1节。

1.3.5.4 Na＋质量浓度对凝胶性的影响

将蛋白样品配制成蛋白质量浓度0.12 g/mL的溶液，

充分溶解，分别添加NaCl，制成0.002、0.004、0.006、
0.008、0.010、0.012 g/mL的溶液，于90 ℃恒温水浴锅中

加热30 min，其他条件同1.3.5.1节。

1.4 数据处理

数据以 ±s表示，采用IBM SPSS Statistics 20软件进

行数据分析，并用OriginPro 9.1软件绘图。

2 结果与分析

2.1 大豆7S及11S蛋白的SDS-PAGE结果分析
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图 1 大豆7S和11S蛋白SDS-PAGE图谱

Fig. 1 SDS-PAGE patterns of soybean 7S and 11S proteins 

由图1可以看出，泳道2显示实验室自提大豆11S蛋白

被大豆7S蛋白轻微污染，而实验室自提大豆7S蛋白主要

被大豆11S蛋白的酸性亚基和碱性亚基污染。这主要是因

为提取大豆7S蛋白的pH值为4.8，在此pH值条件下，溶液

中所有的蛋白均被提取出来，因此溶液中残留的大豆11S

蛋白亚基及其他蛋白会污染大豆7S蛋白，使大豆7S蛋白

纯度降低。因此实验室自提条件下，大豆11S蛋白纯度高

于大豆7S蛋白。
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2.2 大豆7S和11S蛋白纯化

10
20

0
6
12
18
24
30
36
42
48
54

50
80

110
140
170
200
230
260

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120

m
A

U

/min

/
m

S/cm

P3A

P2

P1

P4
P5 P6

P7

0
60

120
180
240
300
360
420
480

0
6
12
18
24
30
36
42
48

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150 160

m
A

U

/min

/
m

S/cm

P3

B

P1

P5 P6

P7

图 2 分子筛G200纯化大豆7S（A）及11S（B）蛋白图谱

Fig. 2 Sephadex G-200 molecular-sieve chromatograms of soybean  

7S (A) and 11S (B) proteins
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1.脱脂大豆粉；2.纯化后大豆7S蛋白；3.纯化后大豆11S蛋白。 

图 3 纯化后大豆7S及11S蛋白SDS-PAGE图谱

Fig. 3 SDS-PAGE patterns of purified soybean 7S and 11S proteins

大豆7S蛋白纯化（图2A），对P1～P7处的蛋白进行

SDS-PAGE分析后，P4处的蛋白纯度较高，即图3泳道2，
纯化后的大豆7S蛋白纯度在95%以上。大豆11S蛋白纯化

（图2B），对P1～P7处的蛋白进行SDS-PAGE分析后，

P5处的蛋白纯度较高，即图3泳道3，纯化后的大豆11S蛋
白纯度在95%以上。

2.3 蛋白结构性质

如图4所示，酰胺I带中各子峰与二级结构的对应关

系：1 612 cm－1附近的吸收峰为蛋白质和多肽的侧链吸

收；1 618～1 640 cm－1为β-折叠结构；1 640～1 649 cm－1 

为无规卷曲结构；1 650～1 660 cm－1为α-螺旋结构；

1 660～1 700 cm－1为β-转角结构[7]。通过对各子峰积分

面积的计算，得出大豆7S及11S蛋白的二级结构信息， 

见表1。大豆7S及11S蛋白的二级结构中β-折叠、β-转角含

量较高；α-螺旋和无规卷曲相对含量较少。大豆7S蛋白

的β-转角及无规卷曲的相对含量略高于大豆11S蛋白，而

大豆11S蛋白α-螺旋及β-折叠含量略高于大豆7S蛋白。
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图 4 大豆7S和11S蛋白红外光谱图

Fig. 4 FT-IR spectra of soybean 7S and 11S proteins

表 1 大豆7S及11S蛋白红外光谱酰胺I带拟合结果

Table 1 Secondary structure contents of 7S and 11S proteins based on 

second-derivative FT-IR spectra in the amide I region

样品
相对含量/%

α-螺旋 β-折叠 β-转角 无规卷曲

大豆7S蛋白 15.71±0.06 30.04±0.04 37.88±0.04 16.05±0.01
大豆11S蛋白 15.83±0.19 30.50±0.27 37.40±0.34 15.55±0.14

2.4 蛋白理化性质

表 2 大豆7S和11S蛋白理化性质

Table 2 Physicochemical properties of soybean 7S and 11S proteins

样品 粒径/nm 游离巯基浓度/
（μmol/L）

总巯基浓度/
（μmol/L）

游离巯基/
总巯基/%

表面
疏水性

大豆7S蛋白 49.88±0.80 3.88±0.05 4.13±0.08 93.82±0.01 136.79±20.03
大豆11S蛋白 186.85±3.46 3.43±0.36 4.14±0.34 82.85±0.14 83.08±3.44

游离巯基与总巯基的比值反映了蛋白质三级结构的

解折叠程度，游离巯基与总巯基的比值越大，蛋白的解

折叠程度越高，分子结构越趋于暴露式，疏水性残基的

增强使得表面疏水性增强[22]。研究表明，蛋白质的表面

疏水性显著影响蛋白质的凝胶性等功能特性[23]。由表2可
知，大豆7S蛋白的游离巯基/总巯基的比值为93.82%，高

于大豆11S蛋白的82.85%，这说明大豆7S蛋白的解折叠程

度高于大豆11S蛋白，蛋白质的表面疏水性主要取决于暴

露在蛋白质分子表面的疏水性残基[24]，疏水基团暴露程

度大，使得大豆7S蛋白表面疏水性（136.79）也大于大

豆11S蛋白（83.08），符合解折叠程度大，表面疏水性增

大的规律。

由表2可以看出，大豆11 S蛋白粒径分布主要在

100 nm以上，大豆7S蛋白粒径分布主要在10～100 nm，

这是由于大豆11S蛋白在中性条件下的溶解性小于在碱性

条件下的溶解性，溶于水后的大豆11S蛋白形成了聚集

体。蛋白质的粒径分布越大，说明聚集体形成的越多，

这会减少蛋白质表面疏水基团的暴露，从而导致蛋白质表

面疏水性降低[25]，与表2结果一致。蛋白的表面疏水性也
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与二级结构相关，表面疏水性随着α-螺旋、β-折叠的增大

而减小，随着β-转角和无规卷曲的增大而增大。大豆7S蛋
白的α-螺旋、β-折叠含相对量均低于大豆11S蛋白，β-转角

和无规卷曲含量均高于大豆11S蛋白（表1），因此大豆7S
蛋白的表面疏水性高于大豆11S蛋白（表2）。

2.5 凝胶性结果
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图 5 蛋白质量浓度（A）、温度（B）、pH值（C）和Na＋ 

质量浓度（D）对大豆7S及11S蛋白凝胶的影响

Fig. 5 Effects of protein concentration (A), temperature (B), pH (C) and 

Na+ concentration (D) on appearance of soybean 7S and 11S protein gels
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图 6 蛋白质量浓度（A）、温度（B）、pH值（C）及 

Na＋质量浓度（D）对大豆7S蛋白凝胶的影响

Fig. 6 Effects of protein concentration (A), temperatures (B), pH (C) and 

Na+ concentration of (D) on gel texture properties of soybean 7S protein
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图 7 蛋白质量浓度（A）、温度（B）、pH值（C）及 

Na＋质量浓度（D）对大豆11S蛋白凝胶的影响

Fig. 7 Effects of protein concentration (A), temperature (B), pH (C) and 

Na+ concentrations (D) on gel texture properties of soybean 11S protein 

蛋白浓度是凝胶形成的决定性因素之一 [26]。浓度

过低时，蛋白质-溶剂的相互作用起主导作用，随着蛋

白浓度的增加，蛋白质间相互作用加强，形成的凝胶

网络结构较密实[10]。如图5～7所示，在蛋白质量浓度为

0.07～0.09 g/mL时，大豆7S及11S蛋白形成的凝胶仍具

有流动性。从图6A、7A可以看出，在蛋白质量浓度为

0.1～0.12 g/mL时，凝胶硬度及胶黏性均随着质量浓度的

增大而增大，而蛋白质量浓度对大豆7S蛋白的弹性影响

较小（弹性变化范围在3.13～3.39 mm），对大豆11S蛋
白弹性影响较大（弹性变化范围在0.88～3.31 mm）。

加热处理是使蛋白质凝胶化的常见方法 [13]，随着

温度的升高，蛋白质分子受热变性，环状结构展开成

伸展的链状，原本埋在卷曲结构内部的疏水基团暴露 

出来[27]，有利于分子间通过疏水性相互作用形成交联。

当温度为70、75 ℃时，大豆7S及11S蛋白无法形成凝胶

（图5B）。温度低于80 ℃时，蛋白质游离巯基含量较

少，且蛋白质分子间的相互接触少，因此容易导致聚集

体的形成，而不利于凝胶网络的形成[28]。图6B显示，当

温度高于90 ℃，大豆7S蛋白的网络结构破坏越严重，因

此凝胶的硬度及胶黏性呈下降趋势。图7B显示，随着温

度升高至95 ℃，凝胶硬度及胶黏性持续增加。由图6B、
7B可知，大豆11S蛋白形成凝胶比大豆7S蛋白形成凝胶需

要更高温度，且硬度、胶黏性大豆11S蛋白也更高，主要

是因为大豆11S蛋白凝胶中形成的二硫键数量比大豆7S蛋
白形成的多[4]。

pH值的改变会影响蛋白质分子的离子化作用和净电

荷值，从而改变蛋白质分子间的相互作用以及蛋白质分

子与溶剂分子结合的能力，因此会影响凝胶形成和维持

的作用力[29]。实验结果表明，大豆7S蛋白在pH 2和pH 10
时不能形成凝胶，整体呈流体；pH 4和pH 5时由于靠近

大豆7S蛋白的等电点（pI 4.8），蛋白质絮凝聚集不能形

成凝胶（图5C1）。图6C显示，大豆7S蛋白凝胶硬度在

pH 6时最大，弹性在pH 7时最大。大豆11S蛋白在pH 2和
pH 3时不能形成凝胶，可能是由于强酸条件下，球蛋白的

空间结构在很大程度上展开，分子间的二硫键断裂[30]； 

pH 4、pH 5和pH 6时由于靠近大豆11S蛋白的等电点

（pI 6.4），蛋白质聚集不能形成凝胶，尤其是pH 6时，

蛋白质聚集的同时有大量的水析出（图5C2）。由图7C可
看出，碱性条件更适合大豆11S蛋白凝胶的形成。当pH值

在等电点附近时，蛋白质分子的电荷降低，分子间相互

排斥作用下降，蛋白质随机聚合形成“粗凝胶”，这种

凝胶弹性差，表面粗糙，有水析出；当pH值逐渐远离等

电点时，分子间相互排斥作用增强，聚合变得缓慢从而

形成规则有序的凝胶网络，凝胶变得透明弹性增加[31]。

中性盐对蛋白质溶液可产生2 种影响：一是盐离子

与蛋白质分子中的极性和离子基团作用，降低蛋白质分

子的活度系数，使其溶解度增加；二是盐离子也与偶极

分子水作用，使水的活度系数降低，导致蛋白质水合

程度降低，使蛋白质溶解度减少，蛋白质沉淀[32]。从图

6D、7D可看出，随着Na＋质量浓度的增加，凝胶硬度和

胶黏性呈现先增大后下降的趋势，因为低质量浓度时，

Na＋屏蔽了蛋白质表面的电荷，从而减少了蛋白质分子间

的静电斥力[33]，促进了蛋白质的溶解度，同时加热更有

利于蛋白质结构的展开和基团的暴露，随着Na＋质量浓度

的加入，蛋白的变性温度变高，蛋白质结构的展开和基

团的暴露较少，同时蛋白质的重新折叠作用，不利于凝

胶的形成[31]，从实验现象也可看出，随着Na＋质量浓度增

加，蛋白质逐渐析出，凝胶的外观形态由透明细腻变得

发白粗糙（图5D）。

因此，形成凝胶的最优条件，要同时考量凝胶的硬

度，胶黏性以及弹性。大豆7S蛋白形成凝胶最优条件为

蛋白质量浓度0.12 g/mL、温度90 ℃、pH 6～8、Na＋质量

浓度0.002 g/mL。大豆11S蛋白形成凝胶最优条件为蛋白

质量浓度0.12 g/mL、温度95 ℃、pH 8～9、Na＋质量浓度

0.002 g/mL。

3 结 论

本研究表明凝胶性受多种因素共同影响，主要分为

内在因素以及外在因素。凝胶形成首先是通过蛋白质的

变性，即蛋白质构象的改变以及功能性基团（巯基、疏

水基团等）的暴露[13]，这将有利于蛋白质接下来通过二

硫键、氢键等相互作用，从而进一步形成凝胶。巯基、

粒径和表面疏水性这些理化指标可以反映出蛋白质分子

暴露的程度，通过实验发现实验室自提大豆7S及11S蛋
白，在水溶液中大豆7S蛋白暴露程度更大，表面疏水性

也更大，这更有利于蛋白间的相互作用。但是，外界条

件的改变会影响蛋白的内在因素，因此外在因素对凝胶

形成也起到重要作用。

当蛋白浓度较低时，蛋白间的相互作用较弱，网络

结构薄弱不利于凝胶的形成。温度在热凝胶起始的变性
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阶段起到了重要作用，蛋白质分子受热变性，环状结构

变成链状结构，疏水基团暴露更有利于分子间交联，但

是当温度高于90 ℃时，大豆7S蛋白的凝胶网络结构遭到

了破坏，凝胶质构性下降，由于大豆11S蛋白凝胶中二硫

键更多，因此温度的升高更有利于大豆11S蛋白凝胶的形

成。pH值影响蛋白质分子的吸引力和排斥力，因此在等

电点附近，大豆7S和11S蛋白聚集沉淀，而远离等电点凝

胶变得透明且富有弹性。Na＋质量浓度在0.002 g/mL时，

大豆7S和11S蛋白均能形成较好的凝胶，而随着Na＋质量

浓度的增大，凝胶质构特性逐渐降低。

凝胶的形成是内外因素共同作用的结果，分析凝

胶形成的条件应该从多因素相互影响相互制约的角度分

析。本研究表明，蛋白质的二级结构决定了蛋白的表面

疏水性，而表面疏水性影响了凝胶的形成，同时凝胶形

成的各外在因素又影响着蛋白的表面疏水性。同时，本

研究对于蛋白的其他功能性质研究提供了新策略，具有

一定参考价值。
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