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苦味肽的苦味机制及脱苦策略研究进展
蒲明慧1，吴  昊1，文  李1，陈茂龙1，程云辉1,2,*

（1.长沙理工大学食品与生物工程学院，湖南 长沙 410114；2.齐鲁工业大学食品科学与工程学院，山东 济南 250353）

摘  要：蛋白质水解过程中形成的苦味肽会导致食品出现苦味，苦味肽从口感角度往往被认为是不受欢迎的成分。

然而，有研究表明其中一些苦味肽显示出对人类健康有益的生物活性及有助于缓解慢性疾病的特性。因此，阐明苦

味肽的苦味机制对于改善食品口味和生物活性开发利用具有重要意义。前期研究报道提出了Q值、苦味氨基酸、苦

味指示基序和空间结构等肽苦味影响因素，但普适的机制尚未得到阐明。酶法或非酶法去苦味策略已在实验室及工

业化规模中实施应用，其中酶法因高效、安全而广受关注，具有脱苦能力或潜力的和来源于动物、植物与微生物的

酶被研究者不断鉴定并报道。本文较全面地总结苦味肽的研究进展，内容包括苦味肽的来源、生物活性、鉴定方

法、苦味机制及酶法/非酶法脱苦方法等，同时归纳总结不同来源的具有脱苦味能力或潜力的酶的共有特性，并展

望苦味肽未来研究方向。
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Abstract: Bitter peptides derived from the hydrolysis of proteins can cause food to taste bitter and are generally deemed 

undesirable from the perspective of taste. However, studies have shown some bitter peptides to have bioactivities that are 

beneficial to human health and helpful for alleviating chronic diseases. Hence, elucidating the bitter mechanism of bitter 

peptides is important for improving the taste and bioactivity utilization of food. Previous studies have pointed out the factors 

affecting the bitterness of peptides, such as Q value, bitter amino acids, bitterness indicator motifs and spatial structure, 

but the universal mechanism is still unclear. Enzymatic and non-enzymatic debittering treatments have been developed for 

laboratory and industrial applications, among which, enzymatic debittering treatments have attracted more attention due to 

the high efficiency and biosafety, and animal/plant/microorganism-derived enzymes with debittering capacity or potential 

have been identified and reported continuously. This review comprehensively summarizes recent progress in bitter peptides, 

including their sources, bioactivities, identification methods, bitterness mechanism and enzymatic/non-enzymatic debittering 

treatments, and the common characteristics of enzymes from different sources with debittering capacity or potential. Finally, 

it gives an outlook on future research directions.
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苦味是食品的基本属性之一，是影响其受欢迎和流

行程度的重要因素[1]，并逐渐成为影响食品工业可持续

发展的关键因素[2]。在乳制品特别是奶酪等食品行业，

苦味通常被认为是一种令人不快和不受欢迎的味道，但

苦瓜和咖啡等特殊食品除外，因为一些对苦味接受程

度较高的特殊人群对它们有特别偏好；同时，一些苦味

肽具有对人类有益的生物活性，如血管紧张素转化酶

（angiotensin-converting enzyme，ACE）抑制活性[3]、免

疫调节活性[4]和抗氧化活性[5]等。通常蛋白质水解过程中

产生的苦味肽是导致蛋白水解类产品出现苦味的主要原

因[6]，乳蛋白[7]、玉米醇溶蛋白[8]、大豆蛋白[9]和鱼蛋白[4]

是苦味肽的主要来源，研究苦味肽的苦味机制可以为食

品制造业提供指导与参考。

阐明肽和苦味之间的关系是苦味肽研究的一个重要

方向。Ney等[10]提出了苦味和平均疏水性相关性的假设，

该假设通过Q值（定义为肽的所有单个氨基酸残基的转

移自由能相加并除以肽中氨基酸残基的总数，即平均疏

水性）的计算结果预判分子质量低于6 000 Da的肽是否

会呈现苦味，此假设已被一些研究者应用于苦味肽的预 

测[11-13]。其他研究者则认为苦味可能与苦味氨基酸[14]、苦

味指示基序[15]或空间结构[16-18]有关。定量结构-活性关系

（quantitative structure-activity relationship，QSAR）模型

也被应用于苦味机理探究，Kim[19]和Xu Biyang[20]等建立

了不同的QSAR模型，以期明确影响肽苦味的各种因素。

然而至今为止，普适的肽苦味机制仍有待深入探讨。

当苦味肽的浓度达到或超过阈值时，受试者就会感

觉到苦味的存在[21]。研究者发现了一些可用于肽的脱苦

方法，如通过添加磷酸盐[22]和α/β-环糊精[23-24]掩蔽苦味、

添加苦味抑制肽[25]阻止苦味肽与苦味受体（taste receptor 
family 2 member，T2R）结合，此外酶水解[26]、Plastein反
应[27]和美拉德反应[28]亦可通过改变苦味肽的构象或释放

氨基酸来减少苦味，而活性炭、树脂[29]和色谱技术则可

通过对苦味肽的分离而去除苦味[30]。其中，非酶法分离

苦味肽往往会损失一部分氨基酸残基[31]，同时使用添加

剂掩蔽苦味可能会引入其他味道。酶法脱苦因具有更温

和反应条件、更低杂质分离难度、良好生物安全性及可

与蛋白水解结合到同一步骤中而倍受关注[32]。目前研究

重点集中在筛选具有降解苦味肽能力的酶，包括来自动

物、植物及微生物的酶。但酶法处理苦味肽也可能因为

肽结构被修饰而对其生物活性产生不良影响，因此研究

者在选择脱苦方法时应综合考虑多种因素。本文系统地

介绍苦味肽来源及其生物活性、基于疏水性的苦味机制

的研究进展，总结非酶法和酶法脱苦的特点，重点探讨

具有潜在苦味肽降解能力的生物酶筛选，并展望苦味肽

未来的研究方向。

1 苦味肽概述

1.1 苦味肽的来源

肽作为蛋白质水解的产物，通常由2～20 个氨基酸

构成，理论上所有蛋白质降解不完全时都会产生肽。

近年来肽的许多功能特性和生物活性已经被研究者发 

现[33-35]，苦味肽的研究情况也与此类似。

苦味肽在人类日常食物中并不少见。奶酪是西方家

庭餐桌上常见的食物，作为一种发酵乳制品，被赋予了

不同的、复杂的感官特性，其中也包括苦味，因此它可

以作为苦味肽的分离来源。宋雪梅等[13]从牦牛乳硬质干

酪分离出了14 种苦味肽，Toelstede等[36]也从高达奶酪中

鉴定出了14 种苦味肽，其中有4 种肽序相似程度较高的

苦味肽被列于表1中。此外，Zhang Xin等[37]也从蒙古奶

酪中分离出了1 种苦味二肽。

在我国具有几千年食用习惯的大豆也是苦味肽的

丰富来源[38]。Kim等[39]通过反相高效液相色谱（reverse 

phase-high performance liquid chromatography，RP-

HPLC）法从大豆11S球蛋白中分离并鉴定出了6 种苦味

肽，Tong Xiaohong等[9]从大豆蛋白水解物中发现的新肽

中包含了22 种肽链相对较长的潜在苦味肽，它们的氨基

酸残基数量为10～21 个不等（一部分从大豆蛋白水解物

中发现的潜在苦味肽列于表1）。有趣的是，在大肠杆菌

（Escherichia coli）中合成的大豆球蛋白前体亚基在水解

后也产生了7 种苦味肽[40]。

大多数的苦味肽都是从酪蛋白的酶解物中分离出

来的[41]。如Richter等[42]从酪蛋白中鉴定出3 种苦味肽；

Sebald等 [43]从酪蛋白的不同亚基中鉴定了15 种关键的

苦味肽，其中有4 种苦味肽来自α s1-casein、8 种来自

β-casein、3 种来自κ-casein；Forler等[44]在新鲜奶酪发酵

过程中再次分离出相同的肽，并且发现来源于β-酪蛋白

的肽MAPKHKEMPFPKYPVEPF和来源于κ-酪蛋白的肽

ARHPHPHLSFM是浓缩牛奶制成的新鲜奶酪中苦味的主

要贡献者。

表1列出了一些已报道的苦味肽及其相关信息。研

究表明，从牛肉中也能分离出苦味肽，Zhao Di等[12]体外

模拟消化牛肉后发现了3 种苦味肽。另外，鱼类中含有

丰富的蛋白质，Hu Yun等[45]对7 种商业鱼类的6 类蛋白质

进行分析后认为它们的胶原蛋白可成为良好的苦味肽前

体，而Gan Ruiqing等[46]从罗非鱼副产品中发现了10 种长

链苦味肽。Sun Xiaorui[47]和Liu Boye[14]等分别从小麦面筋

蛋白质发现了43、101 种苦味肽（其中分别有2、3 种列

于表1中），说明麦麸也是苦味肽的一个重要来源。除此

之外，来自血红蛋白[48-49]、鸡肉[50]、蚕豆[51]、花生[52]、 

豌豆[53]、乳清蛋白[54]、米酒[55]、婴儿配方奶粉[56]和玉米[8]

的苦味肽也均有报道。
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表 1 部分已报道苦味肽的来源、序列、分子质量、Q值及鉴定/预测方法

Table 1 Sources, sequences, molecular masses, Q values, and 

identification/prediction methods of some reported bitter peptides

来源 序列
分子

质量/Da
疏水氨基酸
相对含量/%

Q值/
（cal/mol）

鉴定/
预测方法

参考
文献

大豆
IYPGCP 760 66.67 2 216.0C TSE

[40]
IYPGCPST 962 50.00 1 651.4C TSE

牛肉
LIDHFLFDKPVSPL 1 640.92C 64.29 1 741 Q值

[12]
QLIDDHFLDKPVSPLLL 1 963.28C 58.82 1 714 Q值

鱼
DLPGPPIGPIN 1 089.26C 63.64 1 760.9C 苦味指示基序

[46]
LDLPGPPIGPIN 1 202.42C 66.67 1 815.8C 苦味指示基序

玉米

LQL 372.46C 66.67 1 580.0C TSE
[57]LGL 301.38C 66.67 1 613.3C TSE

LVL 343.46C 100.00 2 176.7C TSE

血红蛋白
VVYPWTQRF 1 195.37C 66.67 1 732.2C TSE [48]

VVYPW 662.78C 100.00 2 374.0C TSE [49]

酪蛋白
YQEPVLGPVRGPFPIIV 1 881.24C 70.59 1 800.6C TSE

[42]
RGPFPIIV 898.10C 75.00 2 031.3C TSE

β-酪蛋白

LHLPLP 688.86C 83.33 2 166.7C TSE
[43-44]LHLPLPLL 915.17C 87.50 2 230.0C TSE

HLPLPLLQ 930.14C 75.00 1 915.0C TSE

奶酪

YPFPGPIHN 1 041.16C 66.67 1 871.1C TSE

[36]
YPFPGPIPN 1 001.13C 77.78 2 106.7C TSE

YPFPGPIHNS 1 128.2C 60.00 1 688.0C TSE
YPFPGPIPNS 1 088.21C 70.00 1 900.0C TSE

蚕豆

RIINPEGQQ 1 053.56C 33.33 1 070.0C TSE
[51]GGLRIINPEG 1 024.57C 40.00 1 225.0C TSE

GGLRIINPEGQQ 1 280.68C 33.33 1 004.2C TSE

麦麸

FEEIR 693.36 40.00 1 490.0C TSE
[47]

FEEIRNL 920.48 42.86 1 408.6C TSE
HIPGL 535.65C 60.00 1 702.0C 苦味氨基酸

[14]HIPGLER 820.95C 42.86 1 398.6C 苦味氨基酸

HIPGLERPS 1 005.15C 44.44 1 383.3C 苦味氨基酸

豌豆
LY 293.11 50 2 645 Q值

[53]
LV 231.17 100 2 055 Q值

花生
IK 260.20 50 2 235 Q值

[52]
FL 279.17 100 2 535 Q值

注：C.表示该值并非直接从文献中得到而是通过其他工具计算得到，
肽的分子质量在https://www.cusabio.cn/technology-93.html中计算，Q值
则是在http://www.cqudfbp.net/bitterPrediction/tools/DataInput.jsp[58]中计
算得到；肽序中加粗的部分表示几个不同苦味肽（一般是来源相同）
中相同的、连续的氨基酸残基；TSE.传统感官评价（traditional sensory 
evaluation）。

1.2 苦味肽的生物活性

不少文献报道了苦味肽的生物活性。李梦瑶等[59]发

现牦牛乳干酪苦味肽RPKHPIK和KVLPVPQ的α-淀粉酶抑

制活性半数抑制浓度（median inhibition concentration，
I C 5 0）值分别为 0 . 4 5   m g / m L 和 0 . 8 6   m g / m L ， 

而Kheeree等 [60]从去脂柠檬罗勒种子中分离出了两种

无毒的苦味肽（LGRNLPPI和GPAGPAGL），二者的

ACE抑制活性IC50值分别为（0.124±0.02）mmol/L和 

（0 .013±0 .001）mmol /L。Luo Cheng等 [4 ]报道了

中等剂量的酶水解鮸鱼（M i c h t h y s   m i i u y）蛋白产

生的苦味肽显示出免疫调节活性，可提高大黄鱼

（Larimichthys crocea）体外淋巴细胞和溶菌酶活性，

之后Deng Shanggui等[61]研究发现鮸鱼苦味肽具有浓度

依赖效应的1,1-二苯基-2-三硝基苯肼（1,1-diphenyl-2-
picrylhydrazyl，DPPH）自由基清除活性、还原力和金属

螯合活性，这揭示了开发具有多种生物活性苦味肽的可

能性。

来源于BIOPEP-UWM数据库的苦味活性肽的序列、

半数效应浓度（median effective concentration，EC50）、

分子质量及Q值如表2所示。BIOPEP-UWM数据库中收录

的一些肽同时表现出苦味和生物活性。据该数据库提供的

参考资料，苦味肽具有ACE抑制、抗氧化、抗炎、抗癌和

免疫调节等活性。表2中列举的苦味ACE抑制肽的EC50值

在1～190 μmol/L之间，表明其生物活性相对较强。

表 2 苦味活性肽的序列、EC50、分子质量及Q值

Table 2 Sequences, EC50 values, molecular masses and Q values of 

bioactive bitter peptides

活性 序列
EC50/

（μmol/L）
分子

质量/Da
疏水氨基酸
相对含量/%

Q值/
（cal/mol）

ACE抑制
活性

AF 190.00 236.28 100.00 1 690.0

AYFYPEL 6.58 902.02 85.71 2 101.4

DG 12.30 190.16 0.00 270.0

DY 100.00 296.28 50.00 1 705.0

EY 2.68 310.31 50.00 1 710.0

FALPQYLK 4.30 979.19 75.00 1 888.8

FFVAPFPEVFGK 18.00 1 384.65 75.00 1 833.3

FY 25.00 328.37 100.00 2 760.0

LGRNLPPI 124 879.07 62.50 1 721.3

GGY 1.30 295.30 33.33 956.7

GLY 8.91 351.41 66.67 1 763.3

GPAGPAGL 13.00 638.73 62.50 1 140.0

GRP 19.90 328.38 33.33 1 116.7

IA 153.00 202.26 100.00 1 850.0

IE 0.00 260.29 50.00 1 760.0

IL 54.95 244.34 100.00 2 695.0

IP 130.00 228.30 100.00 2 795.0

IW 4.70 317.39 100.00 2 985.0

KF 28.30 293.37 50.00 2 075.0

KP 22.00 243.31 50.00 2 060.0

LLF 79.80 391.52 100.00 2 496.7

LRP 1.00 384.48 66.67 1 923.3

LW 50.00 317.39 100.00 2 710.0

LY 18.00 294.36 100.00 2 645.0

PR 4.10 271.32 50.00 1 675.0

RF 93.00 321.38 50.00 1 690.0

RPKHPIKHQ 13.00 1 140.36 33.33 1 426.7

VF 9.20 264.33 100.00 2 170.0

VVYPWTQRF 34.30 1 195.39 66.67 1 732.2

VY 7.10 280.33 100.00 2 280.0

WL 41.40 317.39 100.00 2 710.0
YL 122.00 294.36 100.00 2 645.0

抗氧化
活性

ALEPDHR 未报道 836.91 42.86 1 155.7
AYFYPEL 未报道 902.02 85.71 2 101.4

EL 未报道 260.29 50.00 1 485.0
GYY 未报道 401.42 66.67 1 913.3
KP 未报道 243.31 50.00 2 060.0

LQL 未报道 372.47 66.67 1 580.0
LW 未报道 317.39 100.00 2 710.0
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活性 序列
EC50/

（μmol/L）
分子

质量/Da
疏水氨基酸
相对含量/%

Q值/
（cal/mol）

LY 未报道 294.36 100.00 2 645.0
VY 未报道 280.33 100.00 2 280.0

YGLF 未报道 498.58 60.00 1 985.0
YGY 未报道 401.42 66.67 1 913.3

YPFPGPI 未报道 789.93 85.71 2 335.7
YYG 未报道 401.42 66.67 1 913.3
YYY 未报道 507.55 100.00 2 870.0

抗炎活性 PY 未报道 278.31 100.00 2 745.0

抗癌活性

FFVAPFPEVFGK 未报道 1 384.65 75.00 1 833.3
VVV 未报道 315.42 100.00 1 690.0

YPFPGPI 未报道 789.93 85.71 2 335.7

免疫调节
活性

YG 未报道 238.25 50.00 1 435.0
YGG 未报道 295.30 33.33 956.7

YPFPGPI 未报道 789.93 85.71 2 335.7
YQQPVLGPVRGPFPIIV 未报道 1 880.27 70.59 1 762.4

注：所有数据均来自BIOPEP-UWM数据库[62-63]，包括苦味、活性、序列
及EC50值，对应的参考文献亦可从数据库中得到，因此不再一一列出；
分子质量在https://www.cusabio.cn/technology-93.html中计算得到（结果
保留两位小数），Q值则是在http://www.cqudfbp.net/bitterPrediction/tools/
DataInput.jsp[58]中计算所得。

1.3 苦味肽/酶解物的苦味评鉴方法

苦味程度的评鉴主要是对目标物质的苦味程度进行

相对度量[64]，方法一般可分为传统感官评定和非传统感

官评定，它们的区别主要在于前者的受试者是专业感官

评定人员，而后者则是借助模拟生物体味觉功能的设备

完成感官评定。 
用于确定某些蛋白水解物或肽中是否存在苦味及

苦味水平的传统感官评定方法，是基于受过训练的感

官小组成员通过比较样品和参考溶液而得出的判断。 

Yan Zhengfei等[65]招募了10 名感官评定小组成员，以奎宁

作为参考评估由新型双酶系统产生的大米蛋白水解物中

的苦味水平。此外，罗非鱼副产品的6 种不同酶解物的苦

味程度评判[46]、合成血红蛋白肽VVYPWTQRF[48]和奶酪

苦味肽[36,43]的苦味验证都是采用传统感官评价方法。传统

的感官评定方法经典而科学，但感官评定结果依赖于感

官评定小组人员的专业水平，有时会因个体感官差异及

味觉疲劳而影响结果。

相比之下，非传统感官评定倾向于使用与人类味

觉器官功能相等或相似的传感器进行苦味评价，如电子

舌。Qin Qin等[66]使用市售的味觉系统对大米小肽进行苦

味分析，以确定一种细菌衍生酶的去苦味功能；田霄艳

等[67]使用电子舌分析大豆蛋白水解物的苦味程度，并借

此构建了一个可以替代常规感官评价分析方法的预测模

型。非传统的感官评定方法不会因受试者的专业水平差

异或连续工作引起的味觉疲劳而影响评定结果，但电子

舌等传感器还有待于提高灵敏度和降低使用成本。

已有研究者将传统与非传统感官评定方法结合起

来对目标物进行分析，Liu Boye等[68]采用带有味觉系统 

TS-5000Z电子舌进行小麦麸皮水解物的苦味判断，并应

用传统感官评定的方法进一步研究其苦味影响因子。  

2 肽苦味形成机制的研究

2.1 疏水性（Q值）

Q值是一个反映疏水性和肽苦味之间关系的参数，

由Ney[10]在1979年提出，它被定义为肽的平均疏水性，

这个特征参数是由肽的所有单个氨基酸残基的转移自

由能相加并除以肽中氨基酸残基的总数而得到，其计

算公式如下：

Q / cal/mol
Σ∆ f 
n

式中：Δ f代表转移自由能；n代表肽的总氨基酸 

残基数。

Ney[10]认为对于分子质量约为6 000 Da的肽，如果其Q
值高于1 400 cal/mol，则是苦味肽；如果低于1 300 cal/mol， 

则是非苦味肽。但这个假设不能用于判断Q值介于

1 300 cal/mol和1 400 cal/mol之间或分子质量明显高于

6 000 Da的肽的苦味程度。

这一假设已在风味肽研究领域得到了部分应用和

证明。血红蛋白苦味肽 [48]VVYPWTQRF的计算Q值为

1 732.2 cal/mol，小麦麸皮苦味肽[47]FEEIRNL和FEEIR
的Q值分别显示为1 408.6 cal/mol和1 490.0 cal/mol； 

宋雪梅等[13]根据Q值推定了14 种来源于牦牛乳硬质干酪

的苦味肽。

表1中的大多数苦味肽符合Q值假说，但也有例外。

如合成的蚕豆酱苦味肽[51]RIINPEGQQ、GGLRIINPEG
和GGLRIINPEGQQ皆可检测到不同程度的苦味，但其Q
值分别只有1 070.0、1 225.0 cal/mol和1 004.2 cal/mol； 

而疏水性低于1 400 cal /mol的肽NALPE[16]（实际为 

1 262.0 cal/mol，计算结果从http://www.cqudfbp.net/
bitterPrediction/tools/DataInput.jsp[58]得到）则被小组评价为

“非常苦”。以上研究表明肽的苦味不仅受平均疏水性的

影响，可能还受到Q值假设之外的一些其他因素的影响。

2.2 苦味氨基酸

肽的一级结构对肽的特性也有影响，由碱性蛋白酶

制备的大西洋鲑鱼（Salmo salar）副产品的水解物显

示出比酸性蛋白酶和中性蛋白酶的水解物更强烈的苦

味 [1]；类似的结果也出现在对6 种商业酶制备的3 种罗

非鱼副产品（鱼头、鱼骨和鱼皮）蛋白水解物 [46]的感

官特性比较以及无水解羽扇豆蛋白分离物 [6]（Lupinus 
angustifolius L. protein isolates，LPI）和9 种LPI水解物

的感官特征分析上。这些研究表明，蛋白质受酶特异性

水解形成的苦味肽具有不同的一级结构，从而影响了肽

的苦味或强度。

续表2
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芳香族、碱性和支链氨基酸都是已知的苦味氨基

酸 [69]，包括组氨酸（His）、精氨酸（Arg）、亮氨酸

（Leu）、赖氨酸（Lys）、缬氨酸（Val）、苯丙氨酸

（Phe）和异亮氨酸（Ile）[70]，同时，它们也都是疏水氨

基酸。

苦味氨基酸可能是肽呈现苦味的原因之一。

Takahashi等[71]采用Glu残基取代Arg和Phe，可将牛β-酪蛋

白的C端八肽（RGPFPIIV）从苦味转换成甜味，其甜度

比蔗糖高667 倍，这表明苦味氨基酸在特定肽的味道形成

中起重要作用。因此，一些研究人员也根据苦味氨基酸

的比例来判断苦味肽，如Liu Boye等[14]将苦味氨基酸比例

超过50%的小麦麸皮肽标记为苦味肽。

然而，Kim等[16]合成了强苦味肽NALPE及其5 个类似

物N-A-L-P-R/W/P/L/S，虽然它们都表现出不同程度的苦

味，但其苦味氨基酸相对含量最高为40%，最低为20%，

由此可推断非苦味氨基酸可能也会影响肽的苦味。同时，

Zhao Jianhua等[51]发现合成肽比相应氨基酸的混合物显示

出更低的苦味，这也证明了苦味不仅仅受氨基酸组成的影

响，还与氨基酸所处的位置有关，当疏水氨基酸位于有限

酶解[72]制备的长链肽、中链肽以及深度酶解[31]制备的短链

肽的肽链中心或末端时，肽会呈现不同的苦味强度。

2.3 苦味指示基序

另一种评估肽苦味的方法是基于苦味指示基序的存

在。根据Liu ZhiPing等[73]的定义，基序为可重复的、在

蛋白质或肽中具有特定的生物功能的模式序列。在这种

假设下，当一个被鉴定的肽序含有与苦味有关的基序时

就表明它具有潜在的苦味。Iwaniak等[15]通过确认PK、

VI、VL等20余种基序的存在标记了10 条苦味肽，而

Hu Yun等[45]借助BIOPEP-UWM数据库（https://biochemia.
uwm.edu.pl/biopep-uwm/）的苦味计算工具完成了对鱼类

蛋白质苦味前体的预测，该工具主要通过比较蛋白质所

含的味觉活性片段的数量来确定苦味潜力。

2.4 空间结构

空间结构是肽的属性之一，相似的结构可能表明其

感官性质相似。Kim等[16]将强苦肽NAPLE的类似物根据

苦味程度分为无苦味、微苦味和强苦味的3 组，通过比较

肽的计算机模拟的空间结构，发现组内的肽具有相似的

结构，而组间则存在结构上的差异，他们提出肽苦味决

定因素可能包括疏水区的组成、极性基团和疏水区的空

间方向以及同一平面内面临的极性基团和疏水区之间的

接近程度[16]。然而，De Carvalho等[74]在通过转谷氨酰胺

酶交联改变乳清蛋白肽的构象后，发现与苦味有关的刺

激强度或持续时间并没有减少，这表明可能只有一些特

殊的空间结构变化才会对苦味起决定性的作用。

Ishibashi等[18,75]认为苦味肽中存在两个参与苦味形成

机制的决定位点，分别为至少由3-碳骨架构成的庞大疏

水基团的结合单元（binding unit，BU）（与苦味受体结

合），以及包括α-氨基或疏水基团的庞大的碱性基团的

刺激单元（stimulating unit，SU）。当苦味肽中的BU与

SU的平均空间距离约为4.1 Å[18]时，T2Rs（结合口袋尺

寸约为15 Å[76]）就可通过位于结合口袋壁上的疏水识别 

区[77]感知它的疏水性，进而触发神经信号级联[78]。这一

假设可能可以解释一些肽的Q值大于1 400 cal/mol却并不

呈现苦味的现象。此外，疏水识别区中存在的疏水基团

数量可能会影响苦味的强弱，如2/3/4-亮氨酸肽的苦味分

别是亮氨酸单体的8、15、30 倍[17]。 
2.5 QSAR模型

随着计算科学的发展，基于机器学习方法的QSAR
模型也被用于识别和预测肽的苦味。2006年，Kim等[19]

基于由224 个二至四肽和5 个氨基酸组成的数据库进行

了QSAR建模分析，结果表明，C末端的大量疏水氨基酸

和N末端的大量碱性氨基酸与苦味高度相关。Xu Biyang
等[20]建立了3 个QSAR模型，认为对于苦味二肽、三肽和

四肽来说，占主导地位的是C端氨基酸的疏水性、第二

位氨基酸的电子特性和N端存在的大量疏水性氨基酸。

Hrynkiewicz等 [79]报道认为理想的苦味ACE抑制肽其C
端、N端通常分别由P、Y、F和G、V、I、L组成。

综上所述，在决定肽的苦味的诸多因素中，疏水性

占主导地位，包括单个氨基酸的疏水性、疏水区域、疏

水基团的数量及肽表面的疏水性；其次则是特定位置上

氨基酸的类型，改变特定苦味肽的某一个氨基酸会使肽

的味道发生剧烈变化，理想苦味肽N端和C端的氨基酸具

有偏好性；最后则是空间结构，肽的BU和SU（最优值为

4.1 Å）可能参与苦味形成机制，二者的平均距离会影响

T2Rs对肽苦味的识别。然而，要揭示具有普适性的苦味

机制还需更深入的探索，这也是苦味肽未来的一个重要

研究方向。

3 苦味酶解物/肽的脱苦方法

3.1 非酶法脱苦

3.1.1 添加剂的掩蔽和抑制作用

目前对于苦味的脱苦方法可以分为非酶法脱苦和酶

法脱苦，它们的原理、优势及不足如表3所示。

最近，味精溶液对苦味肽的掩蔽作用受到关注[51]，

这可能是因为鲜味物质对苦味肽的非竞争型抑制 [80]。

Tamura等[81]报道添加脱脂牛奶、大豆酪蛋白、酸性氨基

酸和糊化淀粉皆可有效掩盖苦味，他们还发现对苦味氨

基酸进行乙酰化或将酸性氨基酸连接到疏水性氨基酸上

也具有脱苦效应。Lemieux等[82]总结了一些可以掩盖低

水平苦味的物质，包括谷氨酸、天冬氨酸（酸味将被引

入）、聚磷酸盐、明胶、环糊精和淀粉；Saha等[83]也认

为谷氨酰低聚肽、谷氨酰谷氨酸光学异构体、磷脂和溶血

磷脂也有掩盖苦味的作用。此外，Xu Qingbiao等[84]报道氯

化钠可通过降低肽的表面疏水性而发挥苦味掩蔽作用。
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3.1.2 阻止苦味肽与苦味受体结合

苦味由各种T2Rs介导，人类可通过25 种已知的T2Rs
感知不同类型肽的苦味[85]。Xu Qingbiao等[25]从母鸡蛋白

水解物馏分F5%-1中发现的具有最强的苦味抑制活性的

16 种肽被认为是苦味受体T2R4/7/14拮抗剂候选物，可用

于抑制药物和食品工业中的苦味。Kim等[86]发现来自韩国

酱油的分子质量小于500 Da的F05馏分物质可拮抗人类苦

味受体（human type 2 bitter taste receptor，hTAS2R）43和
46。赤霉酸被发现是苦味受体T2R4的阻断剂，在与奎宁

的竞争实验中显示出的IC50值为（34.4±1.1）μmol/L[87]。 

Kim等[80]报道鲜味肽可通过与苦味受体结合来抑制水杨苷

的苦味，这一机制也可能适用于苦味肽。

封装是非酶法改善肽感官质量的新方向。Krunić等[88] 

建立了由浓缩乳清蛋白和胰蛋白酶水解物组成的封装系

统，通过将有苦味的肽封装在基质内，使其不能对产品

味道产生影响，达到了中和苦味的目的。Gao Yi等[89-90] 

分别通过油包水高内相乳剂和水包油包水的封装策略，

降低了相同苦味肽的苦味，证明了苦味肽封装策略的多

样性。

3.1.3 美拉德反应的修饰作用

美拉德反应是指羰基和氨基化合物通过加成、

缩合、重排和聚合生成一系列类黑素和挥发性物质

的复杂化学反应 [91]，在水解物去苦味应用中也有相关

报道。Zhou Xue等 [92]发现，与酶法水解物相比，所有

来自不同还原糖特别是葡萄糖与果糖和豌豆蛋白水

解物的美拉德反应中间体都显示出了较低的苦味。

Zhang Ninglong等[93]发现与空白对照组相比，暗纹东方鲀

（Takifugu obscurus）副产品水解物在与木糖进行美拉德

反应后，其苦味明显降低。Zhang Chunlei等[94]认为糖基

化反应降低苦味可能是由于肽的表面疏水性急剧降低和

溶解度增加。

3.1.4 分离

Tamura等[81]报道了通过分离使肽苦味消除的研究，

包括乙醇提取以及树脂吸附，这些都依赖于对“不需要

的”分子的清除，Saha等[83]报道了活性炭的脱苦效果。

此外，Imai等[95]制备了一种未经化学修饰的新型硅胶，在

中性条件下对疏水或带正电的肽有较高的吸附能力，借此

实现了对苦味肽的选择性消除；同时，疏水性肽在等电点

的pH值附近溶解度非常低，可通过等电点沉淀被去除[96]。

色谱分离法也是一种可行的脱苦方法。Roland等[97]

将疏水色谱法应用在酪蛋白和大豆蛋白水解物的脱苦

中，因为酚醛树脂与含有芳香/杂环侧链的肽氨基酸残基

形成的疏水相互作用延迟了苦味成分的出峰，因而可选

择性地制备无苦味肽水解物。Lin Shibin等[98]发现C18柱

在RP-HPLC中是比C8和酚醛树脂更有效的去苦味材料，而 

Kim等[39]借助RP-HPLC法采用C18柱从大豆11S球蛋白的胰蛋

白酶水解物中分离和鉴定出了苦味肽。

由于苦味成分被去除，经过分离操作后理论上可获

得没有任何苦味的产品，但不可忽视的是分离过程中会

损失一定比例的氨基酸，这将导致蛋白水解物营养价值

的降低。 
3.2 酶法脱苦

3.2.1 Plastein反应

肽或酶解物的苦味可通过酶催化的Plastein反应的修

饰作用来减少。在Plastein反应中，弹性的、胶状的和不

溶于水的产物会在酶的催化下形成[99]，反应过程可能涉

及肽的缩合、转肽或肽聚集[27]，该反应的降苦效应可能

是源于反应后酶水解物的疏水氨基酸残基被包藏而导致

不能与味觉感受器接触[32]。如由碱性酶诱导的牛红细胞

水解物和谷氨酸制备的Plastein产物，与相应的水解物相

比仅有50%的苦味[100]。Sharma等[101]研究发现所有鲑鱼

骨架蛋白水解物的Plastein产物都比对照组显示出更低的

苦味，其中在40 ℃条件下借助1%的Alcalase 2.4 L形成的

Plastein产物苦味最小（4.45±0.52）。

3.2.2 脱酰胺处理

游离氨基酸、肽和蛋白质的氨基可通过酶的脱酰胺

作用去除，通过将肽序中谷氨酰胺残基转换为谷氨酸可

抑制苦味物质与苦味受体的结合[86]。谷氨酰胺酶[102]、肽

谷氨酰胺酶[103]、转谷氨酰胺酶[104]和糜蛋白酶[105]已被用

于基于脱酰胺反应的肽类脱苦效应研究。与单一水解或

脱酰胺的小麦面筋相比，谷氨酰胺酶脱酰胺后的酸性水

解物具有较弱的苦味和鲜味[106]。Liu Boye等[107]发现谷氨

表 3 脱苦方法的原理与比较

Table 3 Principles, advantages and disadvantages of different debittering treatments

分类 处理方法 原理 优势 不足

非酶法
脱苦

添加可以掩盖苦味的物质
添加剂带来更强的味道以掩盖苦
味，将苦味物质带入其网状结构

不影响苦味肽的活性与营养价值 可能引入添加剂的味道

添加苦味抑制、拮抗或阻断剂或
对苦味肽进行封装

阻止苦味肽和T2Rs结合；降低苦味
肽的表面疏水性以抑制苦味等

不影响苦味肽的活性与营养价值 可能引入抑制剂的味道

使用材料、有机溶剂、色谱技
术、等电点沉淀去除苦味肽

材料吸附、溶剂提取、分配系数差
异、肽在等电点溶解度最低等

理论上可以完全去除苦味 损失一部分氨基酸与营养价值

美拉德反应
糖基化使苦味肽的疏水性急剧降

低，改变了肽的结构
可溶性增加，产物可能有新的活性

可能使肽原本的活性
发生不确定的变化

酶法
脱苦

通过酶催化的脱酰胺、Plastein
反应、水解作用处理苦味肽

改变苦味肽的构象或
从中释放氨基酸

高效、具有特异性、
固定化酶可以重复使用

苦味肽可能随着构象或
序列的改变而失活
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酰胺酶处理180 min的小麦麸水解物的苦味评分可从1.33
降低至0.65，因此认为脱酰胺处理对小麦麸水解物的苦味

具有掩蔽作用。

3.2.3 动物酶的水解作用

如图1所示，具有脱苦作用的水解酶来源广泛，研

究者在动物、植物及微生物中均有发现。其中，动物

通常拥有复杂的酶系统，已报道的具有脱苦能力的动

物酶对于一些苦味或疏水氨基酸具有特异性。来自乌

贼（Illex illecebrosus）肝胰腺的羧基肽酶对C端与Ala相
邻的Phe或Leu的底物具有偏好，可减少蛋白水解物的 

苦味[108]。Ge Shijun等[109]制备的固定化猪胰腺外肽酶能

有效释放肽中的氨基酸，尤其是Arg、Lys、His、Tyr、
Phe、Leu和Glu，进而去除胰蛋白酶/胰凝乳蛋白酶酪蛋

白水解物的苦味。来自鸡（Gallus gallus）的一种具有广

泛底物特异性的氨基肽酶N，对于亮氨酸-β-萘酰胺具有

最高的底物特异性，有可能可与其他内切酶结合制备脱

苦蛋白水解物[110]。上述报道中的酶都对苦味或疏水氨基

酸有偏好，因此，对苦味或疏水氨基酸具有特异性的动

物酶可考虑作为脱苦候选酶。 
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图 1 部分脱苦水解酶的来源

Fig. 1 Sources of some debittering enzymes

3.2.4 植物酶的水解作用

目前，一些商业化的蛋白水解物和纯化的生物活

性肽大多是植物来源的蛋白质，从植物中寻找酶来减少

或缓解苦味成为热点研究方向。Zhang Mengmeng等[111] 

报道，大豆幼苗部分纯化的蛋白酶（partially purified 
soybean protease，PSP）可在3 h内将碱性酶制备的大豆

蛋白分离水解物（soybean protein isolate hydrolysate，
SPIH）的苦味评分从3.45±0.51降至0，说明PSP可完全

去除碱性蛋白酶制备的SPIH的苦味，这可能预示着来源

于小麦、水稻、玉米和花生等植物种子的蛋白水解物的

苦味可被其发芽种子中的蛋白酶有效去除。大豆蛋白酶

D3[112]、来自白菜叶（Brassica oleraceae var. capitata）
的氨基肽酶与脯氨酸氨基肽酶和来自鹰嘴豆子叶（Cicer 
arietinum L.）的氨基肽酶[113]也显示出了脱苦效果，进一

步证明了植物酶的脱苦潜力。

Umetsu等[114]研究发现小麦羧肽酶处理的酪蛋白水解

物苦味肽，其Δf＞1 600 cal/mol的疏水氨基酸占释放的总

游离氨基酸的32%～76%，表明小麦羧肽酶可从苦味肽中

释放疏水氨基酸以达到去苦味效果；结合Q值假设，可认

为植物脱苦酶可能也是通过释放疏水氨基酸来减轻或去

除肽的苦味。

3.2.5 真菌酶的水解作用

一些具有悠久安全使用历史的丝状真菌被广泛用于

制备食品级工业酶。如来自米曲霉（Aspergillus oryzae）
的同时具有外切蛋白酶活性和内切肽酶活性的商业风

味蛋白酶被认为可用于脱苦 [115]；Edens等 [116]报道来自

A. niger的胞外脯氨酰内切蛋白酶可完全脱除酪蛋白水解

物苦味；从黑曲霉（A. sojae）GIM3.30中克隆的亮氨酸

氨肽酶Lap1既可降低酪蛋白和大豆蛋白水解物的苦味，

也能提高其水解程度[117]。

此外，将真菌中性蛋白酶Protease A 2SD和地衣芽

孢杆菌（B. licheniformis）衍生的Protex 6L应用于两步

酶辅助水提取，发现由两种酶混合水解产生的大豆蛋白 

水解物具有比单一Protex 6L水解物更低的苦味，其原因

可能是Protease A 2SD倾向于裂解苦味肽N端的Leu和Arg
残基[9]。因此，可考虑结合使用真菌酶与细菌酶对蛋白水

解物脱苦。

在其他真菌中发现的一些氨基肽酶也具有去苦味的

能力或潜力。经来自食用担子菌Grifola frondosa的氨基肽

酶处理后，大豆蛋白和酪蛋白水解物的苦味肽中的疏水氨

基酸被选择性地释放出来，并且苦味随之减少[118]。另一种

从G. frondosa中分离出来的氨基肽酶，也可通过水解N端

疏水性氨基酸残基而达到去蛋白水解物苦味的目的[119]。

3.2.6 细菌的水解作用

自然界中不同属、种，甚至同一物种的细菌皆含有

特殊的酶系统，且由于细菌生命周期较短、繁殖速度较

快，其进化的可能性也较高。来自P. hubeiensis 31-B的亮

氨酸氨肽酶AP31-B能从吞噬细胞增强激素（T-K-P-R）

中释放苏氨酸、从三肽L-A-P中释放亮氨酸和从L-L-A
中释放亮氨酸与丙氨酸，这使得酪蛋白水解物的苦味

在AP31-B处理3 h后即可降至相当于0.2%咖啡因苦味的

水平，表明该氨基肽酶可作为食用酶制剂用于乳制品 

加工[120]。Murai等[121]发现源自Aneurinibacillus sp. AM-1菌
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株的具有脯氨酸特异性的氨基肽酶有望降解乳制品中的

苦味肽。因此，可考虑采用细菌酶进行脱苦处理。

乳酸菌（lactis acid bacteria，LAB）常被用作食品发

酵菌种，其中L. lactis是一种模式LAB[122]，Tchorbanov等[123] 

报道Lactobacillus LBL-4显示出对蛋白质酶解物的脱苦

潜力，L. lactis KLDS4. 0325的完整基因组测序显示其

也有降解苦味肽的潜力[124]，这说明L. latis中可能含有

脱苦酶。Sridhar等[125]报道来自L. helveticus CNRZ32的
两种内肽酶（PepE2、PepO3）对酪蛋白的两种模式苦

味肽（β-酪蛋白f193-209和αS1-酪蛋白f1-9）皆具有水解

特异性；Hu Keke等[126]报道L. lactis prolidase可优先水

解Xaa-Pro二肽，其中Xaa是疏水性氨基酸，这使其有

望成为工业脱苦应用的潜在候选酶。嗜热链球菌（S. 
thermophilus）是一种嗜热的LAB，Fernandez-Espla等[122] 

从S. thermophilus中发现的一种氨基肽酶PepS对N端含

有精氨酸或芳香族氨基酸的肽具有优先降解性，可水解

富含疏水氨基酸的苦味肽；Motoshima等[21]也报道了来

自S. thermophilus YRC001的赖氨肽酶对胰蛋白酶消化

物的脱苦效果。以上报道说明从LAB中发掘脱苦酶具 

有可行性。

链霉菌（Streptomyces）的氨基肽酶具有更高的稳

定性、酶活性和广泛的底物特异性，在制备脱苦蛋白水

解物方面显示出良好的应用价值[127]。Hatanaka等[26]报道

来自Streptomyces sp. TH-4的氨基肽酶对N端疏水氨基酸

有偏好且对Arg残基有较高水解倾向，它对合成的苦味

肽KKK、LL和FFF具有相对活性；Wan Kun等[128]报道

Streptomyces氨基肽酶XPO DUET可通过裂解N端的Phe、
Val和Pro，降解一种来源于胰酶消化酪蛋白的过敏性苦味

肽FFVAPFPEVFGK。

其他来自不同细菌的酶的脱苦能力或潜力也相继

被研究人员报道。来自荧光假单胞菌（P. fluorescens）
RO98的纯化蛋白酶可水解αS1-casein f1-9和β-casein f193-
209两种苦味肽[129]，来自T. aquaticus YT-1的氨基肽酶T可
降低由3 种蛋白酶（枯草蛋白酶、木瓜蛋白酶和胰蛋白

酶）水解的酪蛋白水解物的苦味[130]；来自巨型芽孢杆菌 

（B. megaterium）的M32羧肽酶（CPM32）[131]、A. elegans
的羧肽酶[132]和外肽酶[133]都具有降低大豆蛋白水解物苦味

的效果。Capiralla等[134]认为一种来自H. halobium S9、具

有疏水性氨基酸的特异性胞外内肽酶可作为奶酪和蛋白

水解物去苦味的候选酶。

已报道的具有脱苦能力的酶大多是通过降解苦味肽

或改变苦味肽氨基酸序列、结构或构象实现，主要包括

转氨酶类的脱酰胺作用、Plastein反应及酶解反应，大部

分报道都提及脱苦水解酶对苦味肽中的苦味或疏水氨基

酸具有特异性（表4），因此可利用此特性预测或鉴别酶

对苦味肽的脱苦能力。来源于动物或植物的酶在应用时

具有相对更高的安全性，但提取不易、产量不可控，而

直接从微生物中提取酶也受限于靶向分离技术，且难以

获得高纯度目标酶。随着基因工程技术的发展，研究者

可通过鉴定酶序列并构建表达载体，进而在成熟的原核

或真核生物表达体系中进行基因表达，高效获得较高纯

度的目标酶。

表 4 具有脱苦能力/潜力的微生物酶的来源、登录号及氨基酸偏好

Table 4 Sources, accession numbers and amino acid preferences of 

microbial enzymes with debittering capacity or potential

酶 登录号 来源 对Xaa-pNAa的偏好 参考文献

ScAP MZ542353（GenBank） S. canus T20 Leu、Met、Phe [65-66]

脯氨酸特异性氨肽酶 未报道
Aneurinibacillus sp. strain 

AM-1 Leu、Pro [121]

蛋白酶A 2SD 未报道 A. oryzae 未报道 [9]
AP31-B 未报道 P. hubeiensis 31-B Leu、Arg、Met [120]
TH-4AP AB237499（DDBJ database） Streptomyces sp. TH-4 Lys、Arg、Lys(Boc)b [26]

XPO DUET AB284164（DDBJ database） S. costaricanus TH-4 Met、Met/Phe/Gly/
Ala-Pro [128]

LAP 未报道 S. gedanensis Leu、Met、Phe [127]
GFAP 未报道 G. frondosa 未报道 [118]

AP 未报道 Lactobacillus LBL-4 未报道 [123]

PepN 未报道
L. lactis subsp. cremoris 

Wg2 未报道 [135]

氨肽酶P 未报道 L. lactis subsp. cremoris 未报道 [136]
脯氨酸肽酶 EU216565（GenBank） L. lactis NRRL B-1821 未报道 [137]

PepO2 AF321529（GenBank） L. helveticus CNRZ32 未报道 [138]
PepE2 AY365130（GenBank） L. helveticus CNRZ32 未报道 [125]
PepO3 AY355128（GenBank） L. helveticus CNRZ32 未报道 [125]

Flavourzyme (500L) 未报道 A. oryzae 未报道 [115,139]

脯氨酸特异性内蛋白酶 未报道 A. niger Ala-Ala-Pro、Zc-Ala-
Ala-Ala-Pro [116]

Lap1 AF419160.1（GenBank） A. sojae GIM3.30 Leu、Arg、Met、Lys [117]
PepS AF102860（GenBank） S. thermophilu Arg [122]

赖氨酰氨基肽酶 D38040（GenBank） S. thermophilu YRC001 未报道 [21]

Halobacterium内肽酶 未报道 H. halobium S9
Sucd-Ala-Ala-Pro-

Phe、Sucd-Ala-Leu-
Pro-Phe、

Sucd-Ala-Phe-Ala-Phe
[134]

蛋白酶 未报道 P. fluorescens RO98 未报道 [129]
氨肽酶T 未报道 T. aquaticus YT-1 未报道 [130]
CPM32 未报道 B. megaterium 未报道 [131]
羧肽酶 未报道 A. elegans 未报道 [132]
外肽酶 未报道 A. elegans 未报道 [133]

注：Xaa-pNAa.由氨基酸的羧基与对硝基苯胺的氨基缩合而成的底物；
Bocb.叔丁氧羰基，肽合成中用于保护氨基酸中的氨基；Zc-.苄氧羰基
（benzyloxycarbonyl-），肽合成中用于保护氨基的保护基；Sucd-. N-
琥珀酰基-（N-succinyl-）；“/”前后为同一个位置的不同氨基酸；加
粗字体的氨基酸均为苦味氨基酸，也是疏水氨基酸；GenBank. https://
www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank；DDBJ database. https://www.ddbj.nig.ac.jp/
index-e.html。

4 结 语

苦味通常被认为是食品的缺陷味道，蛋白质在酶解

过程中形成的苦味肽是导致苦味产生的原因之一，它们

通常具有高疏水氨基酸比例。目前应用于苦味肽特征或

苦味预测的指标包括Q值、苦味指示基序和空间结构。
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同时，一些苦味肽还具有抗氧化、抑制ACE和免疫调节

活性等生物活性，但应用时也会受到苦味的负面影响。

研究者发现可通过非酶法和酶法处理来掩盖、缓解、减

少和去除肽的苦味，其中酶法去苦味处理拥有高效、反

应温和等独特优势，并且可以一步法实现水解与脱苦。

此外，还鉴定了多种来自动物、植物、真菌和细菌的降 

苦/去苦酶，它们大部分都对疏水氨基酸具有特异性，可

考虑将其作为鉴别及筛选脱苦酶的参考依据。

综合目前关于苦味肽苦味机制的研究而言，疏水性

可能是肽苦味产生的先决条件，包括单个氨基酸的疏水

性、疏水区域、疏水基团的数量及肽表面的疏水性在内

的有关因素在肽苦味的产生与强度上占主导地位。空间

结构方面，苦味肽的苦味决定位点可能参与苦味形成，

BU与SU之间的平均距离是T2Rs识别苦味的关键，但更

普适的苦味机制仍有待深入揭示，Q值假设与苦味决定位

点假设存在互补的可能，因此以特定技术改变苦味肽的

空间结构，尤其是BU与SU的平均距离，并结合QSAR定
量比较前后苦味差异，可能是一个前景较好的揭示肽苦

味机制的研究方向。

选择脱苦方法处理苦味肽时，如果需要保留其营

养价值或特殊活性，可选择采用合适的添加剂或封装

策略；在以苦味肽或含苦味肽的水解物为原料制备产品

时，可通过美拉德反应、Plastein反应或酶水解等策略达

到降苦或脱苦的目的；但当苦味肽不具备保留价值，成

为了体系中“不需要的物质”时，则可选择乙醇与异丙

醇等有机溶剂、活性炭与树脂等吸附材料或使用色谱技

术将其完全分离以去除苦味。同时，为了使苦味活性肽

在功能性食品和生物医药领域实现更好的商业应用，还

需结合苦味机制的研究进展，继续探索高效、特异和对

产品质量负面影响最小的脱苦策略。
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