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酶法改性对玉米粉中蛋白结构变化的研究 
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摘要：本文采用 SDS-PAGE 凝胶电泳比较了 3 种酶改性玉米粉及未处理玉米粉中醇溶蛋白和谷蛋白亚基组成的差异，并对谷蛋

白亚基分子量进行了分析；采用傅里叶红外光谱(FT-IR)研究了酶改性过程中谷蛋白二级结构的变化。结果表明：酶法改性对玉米谷

蛋白的结构产生了较大影响，而对醇溶蛋白的影响较小；α-淀粉酶与碱性蛋白酶复合处理会产生协同效应，促进玉米谷蛋白的水解，

产生大量低分子量亚基；单一酶改性会使玉米谷蛋白结构变得无序，经复合酶处理后，α-螺旋比例最高，结构趋于稳定。以上结果说

明，酶法改性过程中，谷蛋白结构的变化可能是玉米粉面团成团性改良的一个重要因素。本研究揭示了玉米粉酶法改性工艺的部分作

用机理，为玉米面粉面团改性研究及产品研发提供了科学依据。 
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Abstract: The differences in the subunit compositions of gliadin and glutenin extracted from three kinds of enzyme-modified corn flours 

and untreated corn flour were compared by sodium dodecyl sulfate polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE), and the molecular weights 

of the subunits were analyzed. Changes in the secondary structure of glutenin during enzymatic modification were determined by Fourier 

transform infrared (FT-IR) spectroscopy. The results showed that enzymatic modification had a relatively large influence on glutenin structure 

and a relatively small influence on gliadin. Treatment combining α-amylase and alkaline protease had a synergistic effect, promoting the 

hydrolysis of corn gluten, and a large number of low molecular weight subunits were produced. The structure of the corn glutenin modified by 

individual enzymes was more disordered than that of the untreated sample, but the combined enzyme treatment produced the highest percentage 

of α-helices and the structure tended to be stable. The above results showed that the change in the glutenin structure might be an important factor 

for the improvement of corn dough-forming properties. This study revealed some of the mechanisms underlying the enzymatic modification of 

corn flour, and provided a scientific basis for the modification of corn dough and product development. 
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蛋白质是玉米中重要的营养成分，其中醇溶蛋白

和谷蛋白的含量占玉米总蛋白的 80%以上，其二级结

构及亚基的组成对于蛋白质的功能和面团特性均会产

生较大影响[1~3]。前期研究表明，酶法改性可以大幅度

提高玉米粉的工艺性能，尤其淀粉酶与碱性蛋白酶复

合改性效果明显。采用淀粉酶处理对玉米面粉的淀粉 
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分子的部分水解作用比较明确，但蛋白酶处理对其中

的谷蛋白和醇溶蛋白分子结构变化影响还不清楚，探

讨在淀粉酶和蛋白酶共同作用下玉米面粉中蛋白质的

结构变化程度和机理，对改善玉米面团工艺性能具有

重要的理论和应用价值。 
通过傅里叶红外光谱(FT-IR)能够得到含有分子

结构和分子键侧链信息的红外图谱，FT-IR 也能够提

供蛋白质分子中的氨基基团的波段信息。其中，酰胺

Ⅰ带（1700~1600 cm-1）对于研究蛋白质的二级结构

最有价值，可以利用波段缩小技术将 FT-IR 图谱中的
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酰胺Ⅰ带细分，并得到蛋白质 α-螺旋、β-折叠、β-转
角及无规则结构等二级结构的定性定量信息，从而有

效地对蛋白质结构进行分析[4]。SDS-PAGE(十二烷基

硫酸钠-聚丙烯酰胺凝胶电泳)在蛋白质的量化及亚基

分析中是一种经济、快速且重复性好的方法[5]。本研

究以酶改性玉米粉为主要原料，采用 FT-IR 和

SDS-PAGE 凝胶电泳相结合的方法对酶改性玉米粉蛋

白的二级结构和亚基组成进行研究，探究改性过程中

蛋白结构的变化，旨在揭示玉米面粉酶法改性工艺的

作用机理，可促进玉米面粉面团改性研究及产品研发。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

玉米粉：沈阳康福食品有限公司；低分子量标准

蛋白：北京鼎国昌盛生物技术有限责任公司；BCA 试

剂盒：北京鼎国昌盛生物技术有限责任公司；中温 α-
淀粉酶和碱性蛋白酶：天津奥诺生物科技有限公司；

溴化钾（光谱纯）：国药集团化学试剂有限公司。 

1.2  仪器与设备 

台式高速离心机 TG-16WS，上海卢湘仪离心机有

限公司；电热恒温水浴锅 HH-4，上海予华仪器设备

有限公司；真空冷冻干燥机 EYELAFDU-540，日本东

京 Rikakikai 有限公司；傅里叶红外光谱分析仪 Nicolet 
IR200，美国尼高力仪器公司；电泳仪 JY-SX3，北京

君意东方电泳设备有限公司。 

1.3  试验方法 

1.3.1  酶改性玉米粉生产工艺流程 
淀粉酶改性玉米粉：玉米粉→预糊化处理→淀粉酶(pH 

6.8，50 ℃)→调节 pH 灭酶→35 ℃烘干→粉碎→淀粉酶改性玉

米粉 

蛋白酶改性玉米粉：玉米粉→预糊化处理→蛋白酶(pH 

6.8，50 ℃)→调节 pH 灭酶→35 ℃烘干→粉碎→蛋白酶改性玉

米粉 

复合酶改性玉米粉：玉米粉→预糊化处理→蛋白酶(pH 

6.8，50 ℃)→淀粉酶(pH 6.8，50 ℃)→调节 pH 灭酶→35 ℃烘

干→粉碎→复合酶改性玉米粉 

1.3.2  玉米蛋白的提取 

参照李运罡[6]方法，并稍作修改。 
 

玉米醇溶蛋白←冻干←离心←水洗←调节 pH←倍体积水稀释←上清液 

                                                 ↑ 

玉米粉样品→浓缩蛋白→95%乙醇溶液→调节 pH 值→离心→沉淀→调节 pH 值→离心→上清液 

                                                                                ↓ 

                                          玉米谷蛋白←冻干←水洗←离心←调节 pH 值 

1.3.3  玉米蛋白 SDS-PAGE 电泳 

参照 Huang[7]的方法，稍作改进。分离胶浓度为

12%，浓缩胶浓度为 4%。进样量 25 μL，包括 15 μL
样品裂解液（取样品 2 mg，用样品裂解液处理），10 μL
样品缓冲液。采用恒压电泳(浓缩胶 90 V，分离胶 150 
V)，当溴酚蓝指示剂距胶底部 5 mm 时，停止电泳，

剥下胶片后，将胶片放入固定液中固定 2 h，然后考马

斯亮蓝 R-250 染色，过夜，放入脱色液中脱色，直至

胶片背景蓝色完全透明状。 
1.3.4  玉米蛋白 FT-IR 分析 

称取 2 mg 干燥的谷蛋白样品，加入 0.2 g 左右的

KBr，研磨混合均匀，然后红外专用压片机进行压片，

在恒温箱里平衡温度 5 min。再用红外光谱扫描，扫

描波段 4000~400 cm-1，扫描次数 32[8]。 
1.3.5  电泳图谱处理 

采用 AI600 images 软件对电泳图谱进行分析处

理，计算蛋白亚基组成及相对分子质量情况。 
1.3.6  FT-IR 图谱处理 

采用 OMNIC 7.1 软件对所得图谱进行分析，同时

采用 Peakfit 4.1 软件对酰胺Ⅰ带进行了高斯去卷积技

术处理和二阶求导得到峰。以它们出现特征峰的位置

为参数，对酰胺Ⅰ带进行曲线拟合[9]。 

2  结果与讨论 

 
图1 不同处理玉米粉蛋白SDS-PAGE凝胶电泳图谱 

Fig.1 SDS-PAGE pattern of corn flour proteins after different 

treatments 

注：1，标准蛋白；2，未处理玉米粉中的醇溶蛋白；3，

淀粉酶改性玉米粉中的醇溶蛋白；4，蛋白酶改性玉米粉中的醇

溶蛋白；5，复合酶改性玉米粉中的醇溶蛋白；6，未处理玉米
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粉中的谷蛋白；7，淀粉酶改性玉米粉中的谷蛋白；8，蛋白酶

改性玉米粉中的谷蛋白；9，复合酶改性玉米粉中的谷蛋白。 

2.1  酶改性玉米蛋白 SDS-PAGE 凝胶电泳分

析 

2.1.1  不同处理玉米蛋白电泳谱带差异分析 

对四种玉米醇溶蛋白和谷蛋白进行SDS-PAGE凝

胶电泳，结果见图 1，染色后蛋白条带清晰可见，条

带色泽越深，说明蛋白含量越高，反之越低[10]。由图

1 可以看出，2、3、4 与 5 泳道染色程度差别不大，并

未出现条带缺失，而 6、7、8 与 9 泳道条带色泽差别

较大，条带出现缺失，其中 1 泳道颜色最深，而 9 泳

道颜色最浅，条带最少。这说明玉米粉酶法改性过程

中玉米醇溶蛋白的变化较小，而谷蛋白的变化较大；

淀粉酶处理在一定程度上也会对玉米谷蛋白的结构产

生影响，淀粉酶与蛋白酶复合会产生协同作用，对谷

蛋白的水解作用也更显著，这可能是淀粉酶破坏了玉

米谷蛋白与淀粉的结合，暴露了更多的反应位点，促

进了蛋白酶的水解作用。 
2.1.2  不同处理玉米谷蛋白亚基组成分析 

结合 2.1.1 的分析结果，采用 AI 600 images 软件

进一步研究酶法改性对玉米谷蛋白和醇溶蛋白的亚基

组成和相对分子质量分布情况的影响，结果见表 1 和

表 2。 

表1 酶改性玉米谷蛋白亚基分子量和百分比 

Table 1 Molecular weight and percentage of glutenin subunit for corn flours after different treatments 

亚基 
未处理  淀粉酶改性 蛋白酶改性  复合酶改性 

分子量/ku 百分比/%  分子量/ku 百分比/% 分子量/ku 百分比/%  分子量/ku 百分比/% 

1 85.41 5.75  86.05 2.64 - -  - - 

2 66.74 6.10  64.05 7.97 65.50 7.62  65.50 7.51 

3 56.41 1.25  - - - -  - - 

4 45.58 24.81  46.79 35.74 48.57 11.70  46.27 5.29 

5 35.49 0.50  36.29 2.47 - -  - - 

6 30.67 0.28  30.79 0.93 33.55 9.43  32.56 6.13 

7 23.97 3.56  24.33 2.95 24.51 7.04  - - 

8 19.30 5.61  19.52 5.3 20.12 24.58  20.49 15.32 

9 16.56 9.43  16.37 1.61 - -  - - 

10 13.13 14.07  13.73 10.96 14.58 4.33  14.10 1.19 
11 10.53 28.63  10.57 29.42 10.68 34.72  10.57 64.56 

表2 酶改性玉米醇溶蛋白亚基分子量和百分比 

Table 2 Molecular weight and percentage of gliadin subunit in enzyme-modified corn flour 

亚基 
未处理  淀粉酶改性 蛋白酶改性  复合酶改性 

分子量/ku 百分比/%  分子量/ku 百分比/% 分子量/ku 百分比/%  分子量/ku 百分比/% 

1 48.21 3.81  47.85 5.39 47.85 2.99  48.76 3.43 

2 20.41 19.46  20.49 17.29 20.72 17.91  20.49 17.17 

3 12.05 64.72  14.10 66.37 12.51 64.06  14.47 65.27 
4 9.96 12.01  10.00 10.40 10.19 15.04  10.38 14.13 

由表 1 可知，玉米谷蛋白共有 11 个条带，分子量

分布范围为 85 ku~10 ku。经淀粉酶处理后的玉米谷蛋

白共有 10 个条带，分子量分布范围为 86.05 ku~10.57 
ku，其中，56 ku 附近条带消失，46.79 ku 条带颜色明

显较深，含量达到 35%，高于未处理样品。蛋白酶改

性样品中共有 8 个条带，分子量分布范围为 65.50 
ku~10.68 ku，其中，85 ku、56 ku、36 ku 与 16 ku 附

近条带消失，较低分子量条带比重增加。复合酶改性

样品中，条带数量进一步减少，共有 6 个条带，分子

量分布范围为 65.50 ku~10.57 ku，其中 85 ku、56 ku、
40 ku、36 ku、24 ku 与 16 ku 附近条带均消失，除 13.13 
ku 条带外，低分子量条带比重大幅增加，其中 10.57 ku
比重达到了 64%。由表 2 可知，玉米醇溶蛋白共有 4
个条带，分子量分布范围为 9 ku~48 ku。淀粉酶和蛋

白酶处理对玉米醇溶蛋白分子量影响不大，分子量 48 
ku 附近亚基部分水解，但条带并未缺失，且各亚基比

重未发生较大变化。 
上述结果可能是因为碱性蛋白酶属于丝氨酸蛋白
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酶，是内切酶，它的水解部位是芳香族或疏水性氨基

酸的羧基[11]，由于玉米谷蛋白与醇溶蛋白氨基酸种类

的差异，导致水解效果不同。淀粉酶水解了与谷蛋白

相结合的淀粉，使得分子量 46 ku 附近的亚基在谷蛋

白提取时更易与淀粉分离，表现为条带比重增加。蛋

白酶对玉米谷蛋白的水解作用显著，小分子量亚基明

显增多。复合酶改性过程中，淀粉酶促进了蛋白酶的

水解作用，低分子量亚基含量最多。因此，玉米粉酶

法改性中，对玉米粉中谷蛋白的结构影响较大。 

2.2  玉米谷蛋白 FT-IR结果分析 

2.2.1  酶处理对玉米谷蛋白红外图谱的影响 

图 2 分别为未处理样品、淀粉酶处理样品、蛋白

酶处理样品以及复合酶处理样品谷蛋白的 FT-IR 图

谱；表 3 表示的是 FT-IR 图谱中 4000~990 cm-1谱带范

围和其特征吸收峰。 

 

 

 

 
图2 不同处理玉米粉谷蛋白FTIR图谱 

Fig.2 FTIR spectra of corn flour glutenin after different 

treatments 

注：a，未处理玉米粉谷蛋白 FT-IR 图谱；b，淀粉酶改性

玉米粉谷蛋白 FT-IR 图谱；c，蛋白酶改性玉米粉谷蛋白 FT-IR

图谱；d，复合酶改性玉米粉谷蛋白 FTIR 图谱。 

从图 2 观察比较可以看出，在 3600~3300 cm-1处

有宽而强的吸收带，这是典型的碳水化合物缔合 O-H
伸缩振动吸收，分子间的氢键连接有关，氢键的形成

使伸缩振动频率向低波数移动[12]。3401 cm-1处是蛋白

的特征吸收峰，它是蛋白质或氨基酸中 N-H 键的伸缩

振动，当 N-H 键与氢键缔合后，将向低波数位移[13~14]。

未处理玉米粉中，OH 伸缩吸收峰位于 3310.93 cm-1，

而经过改性处理的玉米粉处于 3397 cm-1附近，但三种

改性处理间差异并不明显，这可能是由于玉米粉中淀

粉与蛋白之间存在的分子间的氢键缔合使吸收峰处于

较低低波数，而改性过程中的糊化处理导致原有氢键

断裂，但改性处理可能增强了 N-H 伸缩振动，表现出

更强的蛋白特征吸收。 
对比改性前后玉米谷蛋白红外吸收光图谱可以发

现1600~1700 cm-1、1530~1550 cm-1和1200~1300 cm-1

附近均出现相应的蛋白特征吸收峰，但峰强度差异较

大，其中复合酶改性玉米粉吸收强度最低，而未处理

玉米粉吸收强度最高。这可能是由于复合酶处理促进

了谷蛋白水解，形成了更多的分子间氢键，导致C-N
伸缩振动以及C=O伸缩振动频率发生明显变化，氢键

越多，伸缩振动谱带越宽，吸收峰强度越低[15]。 
1160~990 cm-1既是淀粉的特征谱带也是蛋白质

的特征谱带。主要包括了蛋白质的C-C骨架振动、酰

胺Ⅳ带、C-O-H弯曲振动、C-O-C不对称伸缩振动等
[16,17]。未处理玉米谷蛋白在此区域内特征峰较弱，而

酶改性处理后的玉米谷蛋白出现强吸收峰，其强度又

因酶改性方式的不同而有差异。这说明酶改性处理引

起了淀粉与蛋白分子间氢键的变化，可能是淀粉酶处

理破坏了玉米淀粉与蛋白的结合，特征基团含量增加，

而蛋白酶处理则破坏蛋白结构，造成了吸收峰强度的
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变化。 
表3 红外光谱特征峰以及样品吸收波数 

Table 3 Characteristic peaks of infrared spectra and absorption wavenumber of the samples 

吸收峰/cm-1 谱带归属 未处理/cm-1 淀粉酶/cm-1 蛋白酶/cm-1 复合酶/cm-1

3600~3300 碳水化合物-OH 伸缩振动；3401 cm-1N-H 伸缩振动 3310.93 3397.63 3396.89 3397.06 
2929 -CH2-伸缩振动 2928.14 2926.28 2926.77 2925.99 
1650 酰胺Ⅰ带（H-O-H 弯曲振动和肽键中的 C=O 伸缩振动） 1651.99 1654.41 1652.96 1652.33 

1540 酰胺Ⅱ带（N-H 弯曲振动） 1538.52 1541.79 1540.90 1540.66 

1450 -CH-弯曲振动；肽键中 N-H 伸缩振动 1453.59 1455.94 1455.79 1456.36 

1241 酞胺Ⅲ带 N-H 键、C-N 键的无规则缠绕 1237.79 1242.98 1242.99 1243.83 

1154 C-C 骨架振动 1155.40 1154.12 1153.98 1154.23 

1081 
C-O-H 弯曲振动；酰胺Ⅳ带 C-N 伸缩振动或 N-H 伸缩

振动 
1078.70 1078.86 1078.99 1078.60 

1024 C-O-C 不对称伸缩振动 1028.03 1024.06 1024.95 1024.70 

2.2.2  酶处理对玉米谷蛋白二级结构的影响 

运用 PeakFit v4.12 软件对酰胺Ⅰ带图谱进行拟合，

研究酶法改性对玉米谷蛋白中各二级结构所占比例的

影响，结果如表 4。其中，1600~1640 cm-1为 β-折叠

；1640~1650 cm-1为无规卷曲；1650~1660 cm-1为 α-
螺旋；1660~1700 cm-1为 β-转角[18~20]。 

表4a 未处理玉米谷蛋白酰胺Ⅰ带拟合结果 

Table 4a Amide I band fitting results for untreated corn flour 

glutenin 

峰位置 峰面积 峰归属 二级结构含量% 
1615 1.03 β-折叠 

40.4 1627 1.79 β-折叠 

1639 2.10 β-折叠 

1651 2.33 α-螺旋 19.1 

1661 2.09 β-转角 
40.5 1672 1.68 β-转角 

1685 1.16 β-转角 

表4b 淀粉酶改性玉米谷蛋白酰胺Ⅰ带拟合结果 
Table 4b Amide I band fitting results for α-amylase-modified 

corn flour glutenin 

峰位置 峰面积 峰归属 二级结构含量% 
1618 1.08 β-折叠 

25.6 
1631 2.22 β-折叠 

1645 2.66 无规则卷曲 20.7 

1657 2.89 α-螺旋 22.5 

1670 2.45 β-转角 
31.2 

1684 1.56 β-转角 

表4c 蛋白酶改性玉米谷蛋白酰胺Ⅰ带拟合结果 

Table 4c Amide I band fitting results for alkaline 

protease-modified corn flour glutenin 

峰位置 峰面积 峰归属 二级结构含量% 

1617 1.18 β-折叠 
27.5 

1631 2.17 β-折叠 

1645 2.5 无规则卷曲 20.6 

1657 2.63 α-螺旋 21.6 

1671 2.25 β-转角 
30.3 

1684 1.44 β-转角 

表4d 复合酶改性玉米谷蛋白酰胺Ⅰ带拟合结果 

Table 4d Amide I band fitting results for corn flour glutenin 

treated with a combination of α-amylase and alkaline protease 

峰位置 峰面积 峰归属 二级结构含量% 
1620 1.12 β-折叠 

33.8 
1634 2.01 β-折叠 

1651 2.72 α-螺旋 29.4 

1666 2.08 β-转角 
36.8 

1681 1.32 β-转角 

由表 4 可以看出，玉米谷蛋白的二级结构主要以

α-螺旋、β-折叠、β-转角为主。经不同酶处理后，α-
螺旋比重均有不同幅度上升，复合酶改性样品 α-螺旋

含量最高，增幅接近 10%；β-折叠含量均出现下降，

淀粉酶改性样品 β-折叠含量下降接近 15%，蛋白酶改

性样品下降 13%，复合酶改性样品下降 7%；β-转角

的含量也出现下降，复合酶改性样品下降幅度最小；

淀粉酶或蛋白酶处理均会产生无规则卷曲(20%)，未处

理和复合酶改性样品中并未出现。 
Choi S[21]报道 α-螺旋和 β-折叠是比较有序的蛋白

结构，具有较高的稳定性，β-转角和无规卷曲是无序

结构。由于酶解过程会产生一定量带负电的羧基及羟

基，产生斥力，破坏了 β-折叠原有结构，使之部分转

化为无规则卷曲；氢键在酶解过程中被破坏，可能导

致一部分 β-转角转化为更稳定的 α-螺旋[22]。淀粉酶与

蛋白酶复合改性时，可能由于二者的协同作用，致使
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玉米谷蛋白结构发生较大变化，一部分 β-折叠与 β-转
角转化为 α-螺旋，使得玉米谷蛋白二级结构变得更为

有序，可能与玉米面团成团性的改善有关。 

3  结论 

本试验研究结果显示，酶法改性对玉米谷蛋白的

结构产生了较大影响，而对醇溶蛋白的影响较小；淀

粉酶与蛋白酶复合处理会产生协同效应，促进玉米谷

蛋白的水解，产生大量分子量约 10 ku 的亚基；单一

酶改性会使玉米谷蛋白结构变得无序，经复合酶处理

后，α-螺旋含量所占比例最高(29%)，结构趋于稳定。

研究结果表明，酶法改性过程中，谷蛋白结构的变化

可能是导致玉米粉成团性改良的一个重要因素。本研

究揭示了玉米粉酶法改性工艺的部分作用机理，为玉

米面粉面团改性研究及产品研发提供了科学依据。 
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