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谷氨酰胺内肽酶限制性水解对大豆伴球蛋白 

乳化性的影响 
 

侯俊杰，严江殷，杨晓泉 

（华南理工大学轻工与食品学院，广东广州 510640） 

摘要：天然的 7S球蛋白于 pH=7.5通过谷氨酰胺内肽酶(E.C. 3.4.21.19)的特异性酶切，结合超滤的方法（截留分子量为 10 kDa），

制得 7S-核心区（7S-core）。该方法能去除 7S 球蛋白的 α、α’亚基延展区，且不影响 α、α’亚基的核心区及 β 亚基。本研究采用 β-伴

大豆球蛋白（7S）、7S 酶解产物（7S-GE）及 7S-核心区（7S-core）作为乳化剂，制备了三种乳液。研究了这三种乳液在改变 pH、离

子强度和储藏对乳液稳定性的影响，表征了乳液的 zeta-电位，平均粒径和乳析指数，采用光学显微镜观察了乳液的微观结构。实验

结果表明，7S 经酶切后，形成的乳液的表面电位的绝对值减小。7S-core 乳液的电位的绝对值明显小于 7S 及 7S-GE 乳液；同时，粒

度及界面蛋白量显著增加。且失去延展区的 7S 制备的乳液在不同的 pH、离子强度条件下聚集程度增加，放置后乳液的乳析指数增

大，且显微结果表明乳液液滴发生聚合，乳化稳定性明显下降。本研究表明，延展区对于天然 7S 球蛋白的乳化能力和乳化稳定性具

有重要的意义。 
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Effect of Glutamyl Endoproteinase Modification on Emulsifying 

Properties of β-conglycinin 
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Abstract：A soy β-conglycinin (7S) hydrolysate (7S-GE), obtained by the hydrolysis by the glutamyl endoproteinase (E.C. 3.4.21.19) at 

pH 7.5. The core region of 7S (7S-core) was prepared by filtered the 7S-GE through the micro-filter member with 10 kDa molecule cut-off. The 

emulsifying ability of 7S, 7S-GE and 7S-core were investigated using zeta-potential, droplet size and saturation surface load. The results showed 

that the emulsion formed by 7S-core had lower zeta-potential and significant higher droplet size and saturation surface load compared with the 

emulsion which formed by 7S and 7S-GE. The influence of pH, iron strength on the stability of the emulsions formed by 7S, 7S-GE and 7S-core 

were investigated. The results showed that the stability of the emulsion formed by 7S-core was decreased remarkably against the pH, iron 

strength. Higher creaming index and coalescence of oil droplet through the microscope were observed. This study demonstrated emulsifying 

ability and stability of 7S remarkably depended on the extension regions. 
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大豆蛋白是一种在食品工业中被广泛应用的食品

乳化剂[1]。乳化性包括乳化能力和乳化稳定性两方面
[2]。大豆伴球蛋白（7S 球蛋白）是大豆蛋白主要的贮

藏蛋白之一。7S球蛋白由 α、α’和 β三个亚基组成，其

表面疏水性大小依次为 α’>α>β
[3]
。其中 α 和 α’亚基可

分为核心区和延展区两个不同的结构域，β亚基只具有 
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核心区[3]。Maruyama et al通过大肠杆菌分别的表达了

7S 的各个亚基，并表达了缺失延展区的 α、α’亚基突变

体。通过研究表明，缺失延展区的 α、α’亚基突变体的

乳化性明显下降[4, 5]，延展区是 7S 蛋白高乳化性的结构

基础
[6]
。Prak et al通过基因重组表达的方法，将 α’的延

展区接到大豆球蛋白（11S）的 C 末端以提高 11S的乳

化性。研究发现，重组的 11S的乳化稳定性有所提高，

且依赖于链接在C末端的α’ 的延展区的长度和片段的

性质[7]。基因工程及蛋白质工程是研究蛋白质结构与功

能的有效手段，天然的7S 是一个糖蛋白，而通过大场

杆菌表达系统表达的重组蛋白没有糖基化[3~4, 6]。虽然
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重组 α、α’亚基的二级结构与天然的 α、α’亚基具有一

定的结构相似性[3, 5~6]，同时 7S是一个三聚体蛋白，通

过大场杆菌表达系统分别表达得到的 α、α’及 β亚基组

装得到的 7S与天然的 7S在高级构象上依然存在差异。 

已经有许多研究表明，通过酶的水解可以改善大豆蛋

白的功能性质，如溶解性、乳化性等[7, 8]。但是，通过酶

解修饰大豆蛋白的某一特定结构，及其对功能性质的影响

还未见报道。谷氨酰胺内肽酶（glutamyl endoproteinase，

EC 3.4.21.19）是一种专一性水解蛋白质多肽链 C-末端

的谷氨酸和（或）天冬氨酸残基 α 羧基形成的肽键的

内切蛋白酶[9]，在酶切位点处暴露出更多的疏水性氨基

酸。对于7S 球蛋白来说，谷氨酰胺内肽酶的酶切位点

主要在 α 和 α’亚基的延展区上，谷氨酰胺内肽酶的酶

切可将延展区水解而 α 和 α’的核心区和 β 亚基则不受

影响[10]。通过特异性酶切的方法，获得缺失延展区的

7S 球蛋白，研究延展区对天然 7S 蛋白的乳化性的影

响。 

本研究以天然大豆 7S 球蛋白为研究对象，利用谷

氨酰胺内肽酶的酶切位点专一性，通过水解结合超滤

技术分离获得 7S 球蛋白的核心区，系统研究天然 7S

球蛋白、水解产物（7S-GE）和 7S 核心区（7S-core）

乳化性的差异，进一步探明延展区对 7S球蛋白乳化性

的作用。 

1  材料与设备 

1.1  实验材料 

低温脱脂大豆粕，山东禹王有限公司。谷氨酰胺

内肽酶（EC.243.2.12），丹麦 Novozyme(中国)公司，酶

活通过 David 的方法测定
[11]
，为 15.2 U/μL酶液，即每

微升酶液，每分钟水解 acetyl-Glu. ρNA (Bubendorf, 

Switzerland)，释放出 15 nmoL ρNA。食品级玉米油，

市售。所有化学试剂均为分析纯。 

Malven Zetasizer Nano ZS 纳米粒度仪，英国马尔

文公司；Malven Mastersizer 2000，英国马尔文公司；

CR22GⅡ高速冷冻离心机，日本 HITACHI 公司；

ECP3000 SDS-PAGE三恒电泳仪，北京市六一仪器厂。 

1.2  实验方法 

1.2.1  大豆 7S 球蛋白的制备 

本文采用Nagano的方法
[12]
从低温脱脂豆粕中提取

7S 球蛋白。杜马斯定氮测得 7S 样品的蛋白含量在

90.1%（m/m）以上。 

1.2.2  大豆 7S 球蛋白的酶解及超滤分离 

配制 1 %（m/V）7S球蛋白溶液，室温搅拌 2小时

后置 4 ℃冰箱水化过夜。待水解蛋白溶液于 40 ℃预

热 10 min，调节初始 pH值 7.5，使用谷氨酰胺内肽酶

液（15.2 U/50 mg 蛋白质），在 pH为 7.5，温度为 40 ℃

条件下对 7S 球蛋白进行水解，水解时间为 30 min。 

水解后的蛋白溶液，参考 Kosters 等
[13]

的方法制备

7S 球蛋白核心区。将水解后的蛋白溶液的 pH 值调至

2.0。用截留分子量为 10 kDa 的超滤膜对蛋白水解液进

行超滤。当截留液体积下降为原体积一半时，加入

ddH2O（pH=2.0）至原体积，继续超滤。重复 5 次，尽

量去除水解产生的小分子肽。截留液回收，调 pH 至

7.0。样品用截留分子量为 14 kDa 的透析膜进行透析脱

盐后冻干备用。冻干样品即为 7S核心区。 

1.2.3  SDS-PAGE 分析 

按照Laemmli的方法
[14]

在不连续的缓冲体系中进

行，分别于垂直电泳槽中配置浓度为12%分离胶和4%

的浓缩胶，样品溶于还原性的样品缓冲液（10% SDS，

2.5% β-巯基乙醇），样品浓度为 2 mg/mL，上样量为 5 

µL。电泳过程恒流，浓缩胶和分离胶电流分别为 20 

mA和40 mA。电泳结束后，分别采用考马斯亮蓝R250

染色，用 0.5 mol/L NaCl溶液进行脱色。 

1.2.4  溶解曲线 

7S、7S-GE和 7S-core 用 5 mM 的磷酸缓冲液配成

0.56%（m/V）的蛋白溶液，搅拌充分溶解后，用2 mol/L

的 NaOH 和 HCl 溶液分别调节 pH 至 3.0、4.0、4.5、

5.0、6.0、7.0、8.0、9.0。取1 mL置于小离心管中，以

10000 r/min，25 ℃离心 20 min 后，取 100 μL上清液

加入 4.9 mL蒸馏水定容稀释至 5.0 mL。然后采用 Lorry

法[15]测定上清液中的蛋白质含量，计算各样品上清液

蛋白浓度与总蛋白浓度的比值（氮溶指数）。每个样品

测定三次取平均值，以pH值为横坐标、各样品的氮溶

指数为纵坐标，将各点连成折线，即为溶解度曲线[16]。 

1.2.5  乳液的制备 

分别配制 7S、水解 7S 球蛋白（7S-GE）和 7S 球

蛋白核心区（7S-core）的溶液，调节 pH=7.0，加入相

同量的玉米油，使溶液中蛋白终浓度为 0.5 %（m/V）、

含油量为 10 %（m/V）。溶液充分搅拌后，用均质机（IKA 

T25，Germany）于 10000 r/min 均质 2 min，然后冰浴

超声处理 3 min，超声功率为80 W。即得实验用乳液。

研究不同 pH值对乳液的影响，按照上述方法制备乳液

后，用 2 mol/L的 HCl调节乳液 pH值为 3.0 和 5.0，研

究 pH=3.0、5.0 和 7.0 时乳液的相关性质。研究不同离

子强度对乳液的影响，按照上述方法制备乳液后，加

入 NaCl得到不同离子强度的乳液。离子强度（I）分别

为 0、0.05、0.10、0.15、0.20 mol/L。 

1.2.6  乳液 zeta 电位 
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取新鲜制备的乳液 50 μL，稀释100 倍进行 zeta 电

位的测定。测定温度为 25 ℃，平衡时间为2 min。每

个样品平行测定三次。 

1.2.7  乳液粒度 

用 Mastersizer 2000 测定乳液的粒度。泵的转速为

2200 r/min，分散剂折射率为 1.330，颗粒折射率为

1.520。得到乳液的 d43（Volume weighted mean）、d32

（Surface weighted mean）和比表面积。每个样品平行

测定三次。 

1.2.8  乳液的形貌观察 

吸取乳液一滴于载玻片上，盖上盖玻片后于光学

显微镜下，用 10×目镜、100×物镜进行乳液液滴的形貌

观察。 

1.2.9  乳液界面蛋白含量 

参考 McClements
[17]的方法测定乳液界面蛋白含

量。新鲜制备的 7S、7S-GE和 7S-core 乳液在 25 ℃、

20000 r/min 离心 40 min 后，用 1 mL一次性注射器转

移下层水相，采用 Lowry 法测定水相中的蛋白含量。

通过公式（2）计算乳液界面蛋白含量： 

ACC serumtotal /)(1000                  （1） 

注：其中Γ 为界面蛋白吸附量（mg/m2）；Ctotal为乳液中总

蛋白浓度（g/g）；Cserum为水相的蛋白浓度（g/g）；A 为液滴的比

表面积（m2/g）。 

1.2.10  乳析率 

将 5 mL新鲜乳液移至高为 75 mm，直径为9 mm

的平地试管中，加入 0.02%（m/V）的 NaN3 防止微生

物的生长，试管口包上两层保鲜膜以防止乳液中的水

分挥发。置于室温，定期测量乳液分层的样品底部清

液层的高度（HS），根据公式（3）计算乳液的乳析指

数（Creaming index，CI），HT 为乳液总高度。每个样

品平行测定两次。 

%100(%) 
T

S

H

H
CI                      （2） 

1.2.11  统计分析 

所有数据除特殊说明外，均为平行测定三次的平

均值，通过 SPSS 软件一维方差分析的 Duncan 方法比

较样品平均值之间的显著差异。 

2  结果与讨论 

2.1  酶切产物的分析 

图１为 7S 蛋白及经过谷氨酰胺内肽酶酶切得到的

电泳条带，泳道 1 为 7S，7S 蛋白三个亚基均被较明显

的分离出来，且受 11S 碱性亚基和酸性亚基的污染非

常小。泳道2 为经过谷氨酰胺内肽酶酶切的 7S（7S-GE）

的电泳条带图，图中7S的 α和 α’亚基的延展区被水解，

并生成了一条 47 kDa的条带，而核心区（47 kDa）及

β亚基则不受影响，与文献报道相似[10]。泳道 3 为经过

超滤处理去除小分子肽后的酶解样品（7S-core），电泳

条带和 7S-GE相似，核心区（core）和 β亚基没有受到

超滤处理的影响。 

 
图 1 7S，7S-GE和 7S-core的 SDS-PAGE 电泳 

Fig.1 SDS-PAGE of 7S, 7S-GE and 7S-core 

2.2  不同蛋白质样品的溶解度曲线 

 
图 2 7S 球蛋白、7S-GE和 7S-core 的溶解度曲线 

Fig.2 Solubility curves of 7S , 7S-GE and 7S-core 

7S、7S-GE和 7S-core 的溶解度曲线如图 2所示，

三者的溶解度都在pH=5.0时达到最低，曲线呈倒U型，

表明这三个样品的等电点均在 pH=5.0 左右；在pH=3.0

和pH=7.0时溶解性良好。在pH 4.0时，7S-GE和7S-core

的溶解性高于天然 7S 球蛋白；在 pH=6.0 时则相反。

且在中性及碱性条件下具有良好的溶解性。与通过重

组表达获得的缺失延展区的 α、α’及表达的 β亚基的溶

解度曲线相比
[5]
，表达获得的缺失延展区的 α、α’及表

达的 β亚基在 pH高于 5.0后，基本不溶于水。而酶解

后的 7S 的溶解度曲线和天然的 7S 相似。N 末端糖基

化片段在 7S 中对溶解性和乳化性均有重要影响。该结

果表明，虽然重组表达的亚基具有与天然 7S亚基相似

的二级结构[6]。但是同时缺失 N 末端糖基化片段和延

展区片段，所以溶解性均较差，而较低的溶解性对蛋
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白的乳化性能具有较大的影响。而通过酶切得到的 7S

核心区只缺失了延展区，溶解度较好，可更好的研究

7S 延展区对其乳化性的影响。 

2.3  不同蛋白质样品乳液的基本性质 

表 1 显示了采用天然 7S球蛋白、7S-GE和 7S-core

在中性条件下制备的乳液的粒径、电位和界面蛋白含

量。从表面积平均粒度（d32）和体积平均粒度（d43）

来看，7S乳液和 7S-GE乳液的粒径无明显差异。与这

两者相比，7S-core 所形成的乳液的 d32 变大了一倍，d43

变大了接近四倍，达到 1.81±0.04 μm 和 9.82±0.44 μm。

7S-core 乳液的界面蛋白含量是 7S 和 7S-GE 的十倍，

这是由于 7S-core 乳液的比表面积（3.31±0.35 m
2
/g）比

7S（7.87±0.14 m
2
/g）和 7S-GE（9.65±0.21 m

2
/g）的要

小很多。三种乳液的表面电荷从小到大依次为 7S-core、

7S-GE、7S。 

在 7S 的α和 α’亚基的延展区中富含带负电荷的氨

基酸残基，7S 球蛋白经谷氨酰胺内肽酶酶切后，一方

面使乳液的表面带电量降低，液滴间的静电斥力减少；

另一方面延展区被水解，7S-GE 制备的乳液的粒度增

加。进一步通过超滤去除酶切产生的水解产物后，

7S-core 制备的乳液的表面电荷进一步下降，粒度也更

大。该结果表明，延展区对 7S的乳化性具有重要的作

用，同时可提高蛋白及液滴的表面带电量，增加静电

斥力，保持乳液稳定。 

表 1 蛋白乳液粒径、电位和界面蛋白含量 

Table 1 mean droplet size, Zeta potential and surface protein coverage of protein-stabilized emulsions 

样品名称 d32/μm d43/μm 电位/mV 界面蛋白含量/(mg/m2) 比表面积/(m2/g) 

7S 0.76±0.005b 2.87±0.01b -38.60±1.56c 0.08±0.05b 7.87±0.14b 

7S-GE 0.62±0.001b 3.43±0.01b -30.25±1.48b 0.08±0.018b 9.65±0.21a 

7S-core 1.81±0.04a 9.82±0.44a -25.65±0.92a 0.74±0.14a 3.31±0.35c 

注：不同的字母表明每列数值的显著性差异(p<0.05)。 

2.4  不同条件对蛋白乳化性质的影响研究 

2.4.1  pH 值 

7S、7S-GE和7S-core乳液在不同pH值下的电位、

粒度如图 3A、3B 所示。从图 3A 中可以看出，当乳

液的 pH 为 5 和 7 时，乳液带有负电荷的 zeta-电位；

当乳液的 pH为 3 时，表现出带有正电荷的 zeta-电位。

7S 稳定的乳液的 zeta-电位由 pH 为 3.0 的 30.65±1.2 

mV变为 pH为 7 的-38.6±1.56 mV。7S-GE和 7S-core

稳定的乳液 zeta-电位的绝对值在实验考察的 pH 范围

内均小于 7S 稳定的乳液。这可能是因为 7S的延展区

上有较多的荷电氨基酸，水解后7S 因为失去延展区，

从而导致乳液液滴的 zeta-电位的绝对值减小。各乳液

的 d43 的变化趋势相似，且均在 pH=5.0时达到最大值。

这种由 pH引起的乳液粒径的变化，是因为当pH=5.0

时，乳液的 zeta-电位最小，导致乳液液滴聚集使乳液

的平均粒径变大。总体上看，7S-core 乳液粒径最大

（pH=3：10.12±0.01 μm；pH=5：14.18±0.19 μm；pH=7：

9.82±0.44 μm），其次是 7S-GE乳液（pH=3：5.09±0.63 

μm；pH=5：6.83±0.18 μm；pH=7：3.43±0.01 μm），

最小的是天然 7S 球蛋白乳液（pH=3：4.22±0.11 μm；

pH=5：5.94±0.03 μm；pH=7：2.88±0.013 μm）。 

在不同 pH值条件下，乳液在放置后呈现出不同的

稳定性。乳液的乳析率和乳液液滴聚集程度、乳液液

滴平均粒径成正相关[18]。乳液静置 14d 后，乳析指数

如图 3C 所示，7S 和7S-GE乳液在 pH=5.0 时乳液的乳

析指数高于 pH=3.0 和 pH=7.0 处，乳液在 pH=7.0时乳

析指数最小，这是因为乳液的 zeta 电位在 pH=7.0是最

大，所以乳液相对稳定。7S-core 乳液放置后出现明显

的乳析，乳液乳析指数均大于相同 pH 值时的 7S 和

7S-GE乳液，稳定性最差。 

7S 和 7S-GE乳液的粒径（d43）在各pH值下放置

14d 后变化不大，但放置后 7S-core 乳液的粒径则明显

高于新鲜制备乳液的粒径。乳液微结构结果反映了乳

液放置前后状态的变化（图4A，B）。当乳液在 pH 为

3.0 和 7.0 时，乳液液滴呈单滴分散，在 pH=5.0 时均出

现了明显的聚集，因为 pH=5.0 乳液的 zeta-电位绝对值

较低而发生聚集。放置 14d 后（图 4B），7S-core 的乳

液液滴合并，乳液粒度增加。且在各 pH 下，7S-core

的乳液聚集程度均高于 7S 和 7S-GE乳液。相关研究表

明，在天然 7S球蛋白中，色氨酸只存在于 α（Trp63）

和 α’（Trp63，Trp100）亚基 N-末端的延展区内。当

7S 稳定乳液时，色氨酸从蛋白质内部转移到蛋白质表

面更亲水的区域，说明在乳液界面，7S 核心区与油相

相互作用，延展区则伸展到水相中去[19]。酶解后的 7S

失去了亲水的延展区，同时延展区含有较多的荷电氨

基酸，稳定的乳液的表面也失去了由延展区形成的亲

水层，且乳液液滴间的静电斥力减少，乳液液滴之间

的相互作用增加，因此 7S-core 形成的乳液的粒度和乳

析现象在放置后均明显增加，表明延展区对乳液的稳



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2015, Vol.31, No.4 

55 

定性具有重要的作用。 

 

 

 
图 3 不同 pH 值对 7S、7S-GE和 7S-core 乳液稳定性的影响。 

Fig.3 Influence of pH on the stability of the emulsions formed 

by 7S, 7S-GE and 7S-core 

注：a：电位；b：乳液粒度（d43）；c：放置 14 d 后乳液

的乳析指数。 

2.4.2  离子强度 

不同离子强度下蛋白乳液的电位、粒径见图 5a、

5b。乳液的粒径随离子强度的增加而增大。7S-core 乳

液粒径的变化程度最大，从 9.82±0.44 μm 增加至

14.33±0.28 μm。7S 乳液的粒径则从 2.88±0.01 μm 到

4.99±0.02 μm，7S-GE 乳液的粒度从 3.43±0.01 μm 到

3.99±0.01 μm。 

乳液粒度的变化与乳液液滴表面所带的电荷有

关。结合图 5a，当离子强度增大时，各乳液的 zeta-电

位的绝对值由于盐离子的屏蔽而逐渐减少。7S-core 稳

定的乳液随着 NaCl浓度的增加，乳液 zeta-电位绝对值

减小的最少，乳液液滴聚集情况更严重，乳液粒度显

著变大。7S 和 7S-GE由于延展区及延展区水解生成的

多肽的存在，并在乳化过程中吸附到了乳液液滴表面，

使得液滴的 zeta-电位的绝对值较高，抑制蛋白分子和

液滴间的聚集，防止了粒度的增大。 

 

 
图 4 不同 pH 对7S球蛋白、7S-GE和 7S核心区乳液液滴形貌的

影响 

Fig.4 Microstructure of emulsions formed by 7S, 7S-GE and 

7S-core at different pHs 

注：a：新鲜制备得到乳液的形貌；b：放置 14 d 后乳液

的形貌。 

因为盐离子的静电屏蔽作用，液滴 zeta 电位的绝

对值和静电斥力下降，乳液变得不稳定。在放置 14 d

后，乳析指数如图 5c 所示，7S 乳液在低离子强度

（I=0.05）时，能保持良好的稳定性；当离子强度继续

增大，乳析指数上升（CI＞60%）。经谷氨酰胺内肽酶

水解后，7S-GE 的 zeta-电位绝对值下降。在低离子强

度（I=0.05）时，乳液就产生了严重的乳析现象，乳析

指数达到了 50%。而 7S-core 形成的乳液乳析现象更厉

害，乳析现象在放置 5 h 后就开始出现（结果未在本文

中列出）。 

从乳液液滴形貌上看（图 6a），随着离子强度的增

大，乳液中的液滴聚集情况加剧，且乳液液滴的粒径

也随着离子强度的增加而变大。7S 经谷氨酰胺内肽酶

水解后，7S-GE 制备的乳液随离子强度的增加而进一

步聚集，同时乳液粒径变大。7S-core 制备的乳液不仅

粒度大，而且聚集得更厉害，同时乳液液滴之间发生

聚合。7S、7S-GE和 7s-core乳液在室温下放置 14 d 后
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(图 6b)，随着离子强度的增加，7S 乳液的粒度及形貌

前后变化不大。7S-GE和 7S-core 乳液的粒度随着离子

强度和时间的增加而增加。7S-core 形成的乳液在离子

强度增大的时，乳液液滴合并且呈现不均匀且不规则

的形状。 

 

 

 
图 5 不同离子强度对 7S、7S-GE 和7S-core乳液稳定性的影响 

Fig.5 Influence of ionic strength on the stability of the 

emulsions formed by 7S, 7S-GE and 7S-core 

注：a：电位；b：乳液粒度（d43）；c：放置 14 d 后乳液

的乳析指数。 

3  结论 

本研究通过谷氨酰胺内肽酶的酶切特性，特异性

酶解了 7S的延展区，并对天然 7S球蛋白、7S-GE和

7S-core制备的乳液在不同 pH值和离子强度下的乳化

性和乳化稳定性进行了研究，通过特异性酶解的方法，

研究了天然蛋白质特定区域带其功能特性的影响。实

验结果表明，7S-core由于失去了延展区，制备的乳液

的 zeta-电位的绝对值在不同 pH 和离子强度下均较

小。同时，7S-core 制备的乳液由于液滴表面失去了由

延展区形成的亲水层，乳液液滴间的静电斥力较弱，

相互作用增加，液滴间容易发生聚集和合并，乳液的

稳定性下降。该结果表明，高荷电及亲水的延展区对

7S 球蛋白的乳化特性具有重要的作用。 

 

 
图 6 不同离子强度下 7S、7S-GE 和7S-core乳液液滴形貌的变

化 

Fig.6 Microstructure of emulsions formed by 7S, 7S-GE and 

7S-core at different iron strengths 

注：a：新鲜制备得到乳液的形貌；b：放置 14 d 后乳液

的形貌。 
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