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脱酰胺处理对不同谷物蛋白体外消化率的影响 
 

龙佩，张晖，王立，钱海峰，齐希光 

（江南大学食品学院，江苏无锡 214122） 

摘要：脱酰胺处理是蛋白质改性一种方式，经脱酰胺后，蛋白的理化性质和营养性质都会发生改变。本实验研究了酸法脱酰胺

处理对大米、小麦、玉米蛋白体外消化率的影响，并从蛋白质的溶解度、表面疏水性、巯基和二硫键含量以及超微结构等理化性质方

面来探究脱酰胺影响体外消化率的作用机理。试验结果表明：随着脱酰胺程度的加大，大米蛋白、小麦蛋白和玉米蛋白质巯基和二硫

键之间的相互转化不明显(P<0.05），两者的含量基本维持不变；三种谷物蛋白的溶解度在胃蛋白酶最适 pH 1.5 和胰蛋白酶最适 pH 7

的条件下逐渐增大；蛋白质的表面疏水性随脱酰胺度的增加逐渐减小；体外消化率也分别从原来的 66.5%、79.5%和 78.5%提高到了

79.5%、89.0%、和 89.2%，超微结构从原来的致密聚集变得多孔疏松，更利于蛋白质的消化。 
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Effect of Deamination on the in vitro Digestibility of Grain Proteins 
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Abstract: Deamination is a method used to modify the physicochemical and nutritional properties of proteins. Here the effect of 

deamination using an acid method on the in vitro digestibility of rice, wheat, and corn proteins was studied. Additionally, the mechanism 

underlying the effects of the deamination on the in vitro digestibility of proteins in three types of grains was explored in terms of 

physicochemical properties including solubility, surface hydrophobicity, sulfhydryl and disulfide content, and ultrastructure. The results showed 

that with an increasing degree of deamination, the difference in the inter-conversion between sulfhydryl and disulfides in the proteins of the three 

types of grains (rice, wheat, and corn) was not significant (p < 0.05), and the sulfhydryl and disulfide contents were generally unchanged. Protein 

solubility in the three types of grains at the optimum pH for pepsin (pH = 1.5) and trypsin (pH = 7.5) was slightly increased; however, surface 

hydrophobicity slightly decreased with an increasing degree of deamination. The in vitro digestibility of rice, wheat, and corn proteins increased 

from 66.5% to 79.5%, 79.5% to 89.0%, and 78.5% to 89.2%, respectively. Meanwhile, the protein ultrastructure, which was originally dense and 

compact, became porous and loose, which was more conducive to digestion. 
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蛋白质的消化率是指人体从蛋白质中吸收的氮

占摄入氮的比值，反映了食物蛋白质被消化酶分解、

吸收的程度[1]，是评价食品营养价值的重要指标之一，

提高蛋白的体外消化率对于提高蛋白的营养价值有重

要意义。目前对蛋白质消化的研究方法主要有体内消

化法和体外消化法。体内法复杂、时间长、费用高；

体外消化率测定法是模拟蛋白质在人体内消化过程的

一种方法，该法不仅可以直接预测食物蛋白质的营养

价值，还可以提供各种蛋白质在胃、肠内消化和吸收

的情况。这种方法不需要活体动物，而且与体内消化 
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率测定法有着很高的相关性，可以人为准确地控制实

验条件，不同实验室间测定的结果可比性好，测定效

率和稳定性高，成本低。体外蛋白质消化率测定法主

要包括两个步骤，一是先利用蛋白酶水解蛋白质，然

后再通过测定蛋白质的水解度来计算蛋白质的消化率

或采用其它方法对蛋白质的消化程度进行评价[2]。 

谷物蛋白在人类生活中占有重要地位，主要作为

动物饲料，在蛋白质的全部需要量中，谷物蛋白起了

最重要的作用。但是，由于有些谷物蛋白，如玉米、

大米、小麦等消化率较低，蛋白利用率不高，导致原

料谷物资源的浪费。目前蛋白质的改性方法主要有酰

基化改性、去酰胺改性、糖基化改性、磷酸化改性、

烷基化改性和亲脂化改性等。其中，酸法脱酰胺改性

是使蛋白质分子中的羰基上 O
-和 H

-直接发生质子化

作用，生成羧酸根离子，使蛋白的氨基酸残基和多肽
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链发生某种变化，引起蛋白的大分子空间结构和理化

性质的改变，从而获得较好功能特性和营养特性[3]。

因此，本实验采用酸法对大米蛋白、玉米蛋白和小麦

面筋蛋白进行脱酰胺改性，期望通过去酰胺作用来提

高蛋白质的体外消化率，从而改善蛋白质的利用率低，

原料浪费的问题，拓展蛋白质的应用范围。 

1  材料与方法 

1.1  原料与仪器 

小麦面筋蛋白：2013 年 5 月购于江苏南京维景有

限公司；大米蛋白：2013 年 5 月购于江西金农米业集

团；玉米蛋白：实验室自制；胃蛋白酶：购于 Sigam；

胰蛋白酶和其他常用试剂：分析纯，国药集团化学试

剂有限公司。 

Hitachi 荧光光谱仪；Su1510 扫描电子显微镜：

日本日立株式会社；恒温磁力搅拌器；微量弥散皿；

消化炉、改良式微量凯氏定氮仪、水浴恒温振荡器、

分光光度计、低速自动平衡离心机、冷冻干燥机、超

低温冰箱。  

1.2  方法 

1.2.1  玉米蛋白的制备 

将脱脂后的玉米胚芽粕按 1:10 的料液比混匀后，

用 2 mol/L 的 NaOH 调节 pH 至 10，55 ℃下浸提 120 

min 后，4000 r/min 离心 30 min，取上清液调节 pH 至

4.5，离心分离，弃上清液，取沉淀经两次水洗（pH 4.5）

离心后，沉淀分散于适量的去离子水中，调节 pH 至 7，

冷冻干燥后制得玉米蛋白粉。 

1.2.2  原料的基本成分分析 

水分的测定：GB 5009.3-2010；粗蛋白含量的测

定：GB 5009.5-2010(微量凯氏定氮法)；粗脂肪的测定：

GB 5512-2008 索氏抽提法；灰分的测定：GB 

50094-2010。 

1.2.3  酸法脱酰胺谷物蛋白的制备 

称取 10 g 蛋白溶于 100 mL 不同浓度的盐酸溶液

中（0.05 mol/L、0.1 mol/L、0.15 mol/L、0.2 mol/L、

0.25 mol/L），于 70 ℃恒温磁力搅拌器上反应 3~4 h，

然后迅速在冰浴中冷却，用 1 mol/L、5 mol/L 的 NaOH

调节 pH 至 7.0，4 ℃条件下，透析 24 h，冻干备用，

未改性的为对照。 

1.2.4  蛋白质脱酰胺度的测定 

样品脱酰胺度的测定采用微量弥散皿法[5]，稍作

改动，具体方法如下： 

样品完全脱酰胺产生的氨的测定：准确称取 0.25 

g 蛋白质样品，加入 5 mL 2 mol/L 的 HCl 于硬质玻璃

管中，抽真空封口，在 115~125 ℃下水解 4 h，水解完

毕后取出，冷却后打开玻璃管，用 20 g/L 的硼酸吸收

氮并测定酰胺氮含量。 

样品脱酰胺过程中产生的氨的测定：将 3 mL 硼

酸加入微量弥散皿中央，1 mL 样品加入皿外围，再将

水溶性阿拉伯胶均匀涂抹于皿边缘，盖上玻璃盖( 留

一定空隙 )，通过留出的空隙向已加入样品的皿外围

中加入饱和 NaOH 溶液 3 mL，随后立即封上玻盖避

免漏气， 在室温下平放 12 h 后，用 0.02 mol/L 的标

准 HCl 溶液滴定至混合指示剂终点。 

100% 
氨样品完全脱酰胺产生的

样品脱酰胺产生的氨
）脱酰胺程度（

1.2.5  蛋白质水解度的测定 

参照 Chi
 [6]的方法。 

1.2.6  蛋白质体外消化率的测定 

蛋白质体外消化率的测定采用胃-胰蛋白酶两步

消化法[7]。具体方法如下：准确称取 

0.3 g 左右的蛋白冻干粉分散于 10 mL pH 为 1.5

的溶液中，将蛋白悬液与新鲜配置的胃蛋白酶分别置

于 37.5℃水浴中预热 10 min，然后按照酶:底物（m/m）

=l:10 的量，将胃蛋白酶溶液加入至预热好的蛋白溶液

中，使最终蛋白浓度为 10 mg/mL。在 37.5 ℃条件下

水浴震荡酶解 2 h。酶解完成后，用 2 mol/L NaOH 调

整 pH 至 7.5，钝化胃蛋白酶活性，再将预热好的新鲜

配置胰蛋白酶溶液10 mL加入至经胃蛋白酶消化后的

溶液中，37.5 ℃水浴震荡酶解2 h后煮沸10 min灭酶，

加入等体积 10% TCA 沉淀蛋白 1 h，10000 r/min 离心

30 min，取沉淀，沉淀进行凯氏定氮
[7~9]

。 

100
-

(%) 
样品蛋白含量

沉淀蛋白含量样品蛋白含量
体外消化率  

1.2.7  蛋白质溶解度的测定 

称取0.1 g蛋白溶于不同pH的10 mL磷酸盐缓冲

液中，磁力搅拌 30 min 后，3000 r/min 离心 30 min，

取 1 mL 上清液，Folin 酚法[11]测定蛋白质含量。 

1.2.8  蛋白质表面疏水性的测定参考 Wagner

的方法[13] 

1.2.9  游离巯基含量与二硫键含量的测定 

游离巯基含量的测定[12]：称取 0.1 g 蛋白溶于 10 

mL 0.1 mol/L 的磷酸盐缓冲液中（pH=7.0），取该溶液

3 mL，加入 3 mL 0.1 mol/L 的磷酸盐缓冲液（pH=7.0，

含有 1 mmol/L 的 EDTA 和 1 g/100 mL 的 SDS）， 再

加入 0.1 mmol/L的DNTB，震荡摇匀后 25 ℃水浴 1 h，

10000 r/min 离心 15 min，以不加蛋白液的为对照，取

上清液于 412 nm 处测定吸光度。以 13600 M
-1
cm

-1消
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光系数计算巯基含量。计算公式如下： 

CDAgmolSH /53.73)/(- 412  

式中：A412：412 nm 处的吸光度，D：稀释因子，C：样

品浓度( mg/mL)。 

总巯基的测定：取 1 mL 上述蛋白溶液，加入 0.1 

mL 的 β-巯基乙醇和 4 mL 的脲-盐酸胍溶液（8 mol/L

脲+5 mol/L 盐酸胍用磷酸盐缓冲液配成），25 ℃放置

1 h 后加入 10 mL 12%的 TCA 再水浴 1 h，然后 5000 

r/min 离心 10 min，沉淀分散在 10 mL 的 TCA 中，继

续 5000 r/min 离心 10 min，如此重复 2 次，除去 β-巯

基乙醇。将沉淀溶解在 10 mL 0.1 mol/L 的磷酸盐缓冲

液（pH=7.0，含有 1 mmol/L 的 EDTA 和 1 g / 100 mL

的 SDS），再加入 0.1 mmol/L 的 DNTB，震荡摇匀后

25 ℃水浴 1 h，10000 r/min 离心 15 min，以不加蛋白

液的为对照，取上清液于 412 nm 出测定吸光度。 

二硫键含量-S-S-（μmol / g）=(N2-N1 )/2 

式中：N1：游离巯基含量；N2：总巯基含量。 

1.2.10  扫描电子显微镜观察（SEM） 

用扫描电子显微镜观察样品的超微结构。将脱酰

胺处理的蛋白质固定于样品台上，在离子溅射仪上真

空干燥、铂喷镀后，于扫描电子显微镜上观察，拍样

品图。 

1.2.11  数据分析 

采用 Origin 8.6 软件进行数据统计分析和作图，

用 SPSS 进行显著性分析。 

2  结果与讨论 

2.1  原料的基本成分分析 

表 1 三种谷物蛋白的基本成分 

Table 1 Essential protein components of the three types of grains 

成分 蛋白质/% 脂肪/% 水分/% 灰分/% 

小麦 85.9 2.57 4.35 3.84 

玉米 79.5 6.65 5.32 1.41 

大米 82.5 1.75 3.45 2.66 

2.2  盐酸浓度对蛋白质脱酰胺度和水解度的

影响 

表 2 盐酸浓度对谷物蛋白脱酰胺度的影响 

Table 2 Effect of hydrochloric acid concentration on the degree of deamination of the grain proteins 

盐酸浓度/(mol/L) 0.05 0.1 0.15 0.2 0.25 

小麦脱酰胺度/% 6.15±2.62a 9.30±2.86a 19.31±2.27b 24.45±3.14b 32.28±3.94c 

玉米脱酰胺度/% 1.87±0.17a 5.66±0.74a 12.10±2.66b 18.13±3.97c 26.0±3.01d 

大米脱酰胺度/% 1.54±0.14a 5.56±0.67a 11.46±2.54b 17.96±2.81c 22.43±3.11d 

注：表中不同字母代表相互之间有显著性差异（P < 0.05）。 

表 3 盐酸浓度对谷物蛋白水解度的影响 

Table 3 Effect of hydrochloric acid concentration on the degree of hydrolysis of the grain proteins 

盐酸浓度/(mol/L) 0.05 0.1 0.15 0.2 0.25 

小麦水解度/% 0.18±0.07a 0.49±0.11ab 0.70±0.21b 1.23±0.33c 1.56±0.31c 

玉米水解度/% 0.19±0.05a 0.42±0.13 ab 0.78±0.19b 1.21±0.31c 1.49±0.30c 

大米水解度/% 0.13±0.06a 0.41±0.10 ab 0.68±0.23b 1.19±0.25c 1.46±0.29c 

注：表中不同字母代表相互之间有显著性差异（P < 0.05）。 

表 2 和表 3 分别为三种蛋白在不同盐酸浓度的脱

酰胺处理下脱酰胺度和水解度 DH 的变化。从表 2 中

可以看出，三种蛋白的脱酰胺度和肽键水解度均随盐

酸浓度的升高不断增大。由于小麦面筋蛋白含有大量

的谷氨酰胺(Gln)和脯氨酸(Pro)等酰胺基团，更容易被

盐酸作用而脱酰胺[4]，因此，相同浓度的盐酸作用下，

小麦面筋蛋白比玉米蛋白和大米蛋白的脱酰胺度大，

当盐酸浓度为 0.25 mol/L 时，小麦面筋蛋白的脱酰胺

度达到了 32.28%，而玉米蛋白和大米蛋白的脱酰胺度

为 26.0%和 22.43%。 

由表 3 可知蛋白质的水解度 DH 变化很小，差异

不显著（P>0.05）即使在盐酸浓度达到 0.25 mol/L 时，

三种蛋白的水解度也只在 1.5%左右，这与孔祥珍[4]等

人研究的盐酸对小麦面筋蛋白脱酰胺处理后水解度

DH 很小是一致的。这说明在酸法脱酰胺改性中，酸

的水解作用很小，主要是脱酰胺作用，使蛋白质分子

中羧基数目增加，引起蛋白质功能性质和营养性质的

改变。 

2.3  脱酰胺处理对蛋白质体外消化率的影响 

图 1为三种不同谷物蛋白在经过脱酰胺处理后体

外消化率的变化。由图 1 可知，脱酰胺处理能在一定
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程度上提高小麦、大米和玉米蛋白的体外消化率，并

且随着脱酰胺程度的升高，体外消化率也逐渐增大。

未经脱酰胺处理时，大米蛋白的体外消化率仅为

66.5%，玉米蛋白和小麦面筋蛋白的体外消化率为

78.5%和 79.5%。采用 0.25 mol/L 的盐酸进行脱酰胺处

理后，大米蛋白、玉米蛋白和小麦面筋蛋白的体外消

化率提高到了 79.5%、89.2%和 89.0%。这与易翠平[24]

研究的脱酰胺处理对大米蛋白营养品质的影响相似。

说明用盐酸对蛋白质进行脱酰胺处理不仅没有破坏蛋

白质的营养性能，反而有利于谷物蛋白的消化，在一

定程度上提高了蛋白质的营养品质。 

 

 

 
图 1 脱酰胺处理对谷物蛋白体外消化率的影响 

Fig.1 Effect of deamination on the in vitro digestibility of the 

grain proteins 

注：a：小麦面筋蛋白，b：大米蛋白，c：玉米蛋白。 

2.4  脱酰胺处理对蛋白质溶解度的影响 

 

 

 
图 2 脱酰胺处理对谷物蛋白溶解度的影响 

Fig.2 Effect of deamination on the solubility of the grain 

proteins 

注：a：小麦面筋蛋白，b：大米蛋白，c：玉米蛋白。 

蛋白质的溶解度是影响蛋白质体外消化率的重

要因素。由图 2 可见，谷物蛋白在胃蛋白酶的最适 pH 

1.5 和胰蛋白酶最适 pH7.5 的条件下的溶解度均随脱

酰胺程度的加大而增大。这一方面可能是由于肽键的

水解改善了蛋白的溶解性[15]。但由表 2 可知三种蛋白

的水解度 DH 都很小，因此主要是由于随着脱酰胺程

度的增大，蛋白中大量不带电荷的极性天门冬酰胺和

谷氨酰胺通过脱酰胺的作用，生成天冬氨酸和谷氨酸，

使得蛋白质分子中羧基数目增加，蛋白表面负电荷增

加，有利于胰蛋白酶 S1 结合袋中 Asp 残基的负电荷

与底物肽链中 P1 端的负电荷相匹配[16]，从而提高胰

蛋白酶的酶解效率。同时，脱酰胺还会使静电排斥作

用增强、氢键作用减弱，从而引起蛋白质溶解度的增 
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大，更有利于胃蛋白酶和胰蛋白酶对蛋白质的水解。 

2.5  脱酰胺处理对蛋白质表面疏水性的影响 

 

 

 
图 3 脱酰胺处理对谷物蛋白表面疏水性的影响 

Fig.3 Effect of deamination on the surface hydrophobicity of the 

grain proteins 

注：a：小麦面筋蛋白，b：大米蛋白，c：玉米蛋白。 

由图 3 可知，在未经脱酰胺处理时，大米蛋白的

表面疏水性（1469）远远大于玉米蛋白（320）和小麦

面筋蛋白（422），说明大米蛋白的表面疏水基团比其

他两种蛋白多，这也是导致其溶解度低的主要原因[23]。

而酶解反应主要是发生在水环境中，表面疏水性越大，

溶解度越低，越难与酶接触发生酶解反应，体外消化

率就越低[20]，因此，大米蛋白在未经脱酰胺处理时，

体外消化率比另外两种蛋白的低很多。经过脱酰胺处

理后，随着脱酰胺度的加大，蛋白质表面疏水性逐渐

减小，体外消化率变大。说明脱酰胺处理也可以通过

影响蛋白的表面疏水性来提高其体外消化率。 

2.6  脱酰胺处理对蛋白质二硫键和游离巯基

含量的影响 

 
图 4 脱酰胺处理对谷物蛋白二硫键和游离巯基含量的影响 

Fig.4 Effect of deamination on the -SS and -SH contents of the 

grain proteins 

在蛋白质的改性过程中，游离巯基与二硫键之间

会发生相互转变[19]，这种转变能引起蛋白质分子构像

的变化[22]，从而对体外消化率造成一定的影响。从图

4 表明，脱酰胺处理后，大米、玉米、小麦蛋白的二

硫键与巯基之间的相互转变并不明显（P>0.05），谷物

蛋白的二硫键含量维持在一定值范围内：小麦蛋白的

二硫键含量维持在 24 μmol/g 左右；大米蛋白二硫键

含量维持在 20 μmol/g 左右；玉米蛋白二硫键含量较

低，在 15 μmol/g 左右。可以推出脱酰胺处理对蛋白

二硫键含量变化影响不显著，这与 Naotoshi
[17]和

Chiu
[18]研究的酸法脱酰胺改性对面筋蛋白的二硫键

变化没有显著影响的结果是一致的。 

2.7  脱酰胺处理对蛋白质超微结构的影响 

  
A1                      A2 

  
B1                     B2 
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C1                          C2 

图 5 不同蛋白扫描电镜图 

Fig.5 Scanning electron microscopy images of different proteins 

subjected to deamination 

注：A1：未脱酰胺大米蛋白电镜；A2：脱酰胺大米蛋白

电镜；B1：未脱酰胺玉米蛋白电镜；B2：脱酰胺玉米蛋白电镜；

C1：未脱酰胺小麦面筋蛋白电镜；C2：脱酰胺小麦面筋蛋白电

镜）。 

由图 5 可知，经过脱酰胺处理后，蛋白质原来的

致密结构开始变得疏松，由之前的聚集状变成了多孔

片层状。图 A1 和 A2 对比可以看出脱酰胺处理对大米

蛋白超微结构影响较小，这主要是由于大米蛋白分子

自身结构非常致密，有很明显的聚集现象。但是当脱

酰胺处理大米蛋白时，大米蛋白质结构仍然会开始变

得松散，聚集逐渐解开；图 B1 和 B2 表明：玉米蛋白

原来的块状结构在脱酰胺处理后开始变薄，接近于片

层结构，表面出现细小的孔洞；图 C1 和 C2 表明：小

麦蛋白在经过脱酰胺处理后，原本聚集致密的结构变

成了疏松、很薄的片层结构。由此可以推断，脱酰胺

处理使蛋白质的超微结构更加疏松多孔，可能暴露出

更多的酶切位点[21]，增加了酶与蛋白质的接触面积，

从而提高蛋白质的体外消化率。 

3  结论 

3.1  大米蛋白、小麦蛋白和玉米蛋白经脱酰胺后体外

消化率分别从原来的 66.5%、79.5%和 78.5%提高到了

79.5%、89.0%、和 89.2%，并随脱酰胺程度的增大，

体外消化率也逐渐增大。这表明脱酰胺处理对大米、

小麦和玉米蛋白的体外消化率有显著影响。 

3.2  影响蛋白体外消化率的因素很多，包括溶解度、

表面疏水性、二级结构、二硫键等，脱酰胺改性对蛋

白二硫键含量的变化没有显著影响（P>0.05），说明脱

酰胺改性不是通过二硫键改变来提高蛋白的体外消化

率，而主要是通过降低蛋白质的表面疏水性、提高蛋

白质的溶解度、并使蛋白质的超微结构从聚集变成疏

松的结构等方面来使蛋白质的体外消化率提高。 
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