
现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2017, Vol.33, No.7 

 

基于胃液动态消化模型下 SPI 乳液酶解产物特性 

的研究 
 

付笑飞，管军军 
（河南工业大学生物工程学院，河南郑州 450001） 

摘要：本研究利用胃液动态消化模型，探讨了大豆分离蛋白（SPI）乳液（O/W 型和 W/O 型）在胃液酶解消化过程中酶解产物

的特性。显微镜检和粒径测定发现，经酶解消化后，乳液液滴逐渐发生分离、絮凝和结合现象，O/W 型液滴趋于逐渐变大，而 W/O

型液滴趋于逐渐变小。乳液经胃液酶解消化后，电位值均由胃液酶解前的负值变成正值，且 O/W 型电位值逐渐降低，W/O 型电位值

逐渐升高。说明强酸环境使乳液界面蛋白带电电荷残基发生变化，导致了乳液表面电荷的稳定失衡。两者的游离氨基酸含量都呈先升

高后降低的趋势，小肽含量则是 O/W 型乳液先降低后升高，而 W/O 型乳液始终呈升高趋势，可推断，O/W 型乳液在酶解消化过程

中存在二次乳化现象，W/O 型乳液没有。聚丙烯酰氨凝胶电泳（SDS-PAGE）和双向电泳分析乳液蛋白组分变化均表明，在胃液的酶

解消化过程中，11S 蛋白比 7S 蛋白更易酶解，且其在 W/O 型乳液中比 O/W 型乳液中酶解更快，β亚基不易酶解。双向电泳还表明，

7S 蛋白中偏碱性的亚基易酶解，11S 蛋白中偏酸性的亚基易酶解。 
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Characteristics of the Enzymatic Hydrolyzates of Soybean Protein Isolate 

(SPI) Emulsion in the Dynamic Gastric Model 
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Abstract: The characteristics of the enzymatic hydrolysate of soybean protein isolate (SPI) emulsion (oil-in-water (O/W) and water-in-oil 

(W/O) type) in the process of gastric digestion were discussed by using the dynamic gastric model in this study. Microscopic examination and 

particle size determination showed that the uniformly distributed droplets were separated, flocculated, and combined gradually after being 

digested by the enzyme, and the liquid droplet size of O/W emulsion became larger, whereas that of the W/O emulsion became smaller. After the 

emulsion was digested by gastric juice, the potential values of emulsions changed from negative to positive; in addition, with the increase in the 

enzymatic hydrolysis time, the potential values of O/W emulsion and W/O emulsion gradually decreased and increased, respectively. This 

finding indicated that the strong acidic environment changed the charged protein residues at the emulsion interface, leading to an imbalance of 

the electric charges on the surface. The free amino acid contents of both emulsions and the content of small peptides of the O/W emulsion 

increased first and subsequently decreased, while the content of small peptides of W/O emulsion constantly increased. Therefore, it could be 

inferred that secondary emulsification occurred in the O/W emulsion but not in the W/O emulsion. Polyacrylamide gel electrophoresis 

(SDS-PAGE) and two-dimensional electrophoresis were used to analyze the changes in the protein composition of the emulsions. The results 

showed that 11S protein was more easily hydrolyzed by pepsin than 7S protein during the enzymatic hydrolysis and was hydrolyzed faster in 

W/O emulsion than in O/W emulsion, while β subunit was not easily hydrolyzed. Furthermore, two-dimensional gel electrophoresis showed that 

the partial basic and the partial acidic subunits of 7S and 11S protein, respectively, were easily hydrolyzed by pepsin. 
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(SDS-PAGE); two dimensional gel electrophoresis 
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大豆分离蛋白（SPI）是多种蛋白质的混合物，根 
据溶液离心时的沉降系数不同可分为四种蛋白组分，

分别为 2S、7S、11S 和 15S 组分。其中 7S 组分（β-
伴大豆球蛋白）和 11S 组分（大豆球蛋白）的含量超

过了 80%[1]。7S 蛋白是包含 α’、α和 β三种亚基的晶

体结构，而 11S 蛋白是一种包含酸性亚基 A 和碱性亚

基 B 的六聚体。 
大豆分离蛋白的组成、结构、变性情况及其主要

成分 7S 和 11S 的聚集程度反应了它的功能性质。大

豆分离蛋白有良好的溶解性、乳化性、凝胶性和发泡

性。其中，它的溶解性与等电点有密切关系，7S 蛋白

的等电点[2,3]为 pH=4.8，11S 蛋白的等电点为 pH=6.4。
另外，由于 11S 蛋白是由二硫键连接的稳定结构，7S
蛋白缺乏二硫键，所以 11S 蛋白的乳化性和起泡性都

远低于 7S 蛋白。大豆蛋白作为植物蛋白中最经典的

蛋白质，在食品营养中的应用越来越广泛[4]，且近年

来人们越来越注重营养油脂的健康，使得食品中脂肪

含量降低又不失营养均衡变得极其重要。因此，对大

豆蛋白在胃肠道消化中的研究也变得势在必行。 
由于人体实验成本高，且有伦理争议，使得体外

消化模型被越来越广泛地应用在食品和营养科学等领

域，如用于研究食品成分在模拟胃肠道环境中的的结

构变化、消化率和释放率等等。国外已有研究者开发

出多种关于食品应用的体外消化模型[5]，例如 Hur S J
和 Lee S J 等[6]建立胃肠道体外模拟模型，研究了乳化

液对方便面中脂质消化的影响；Capriotti Anna Laura
和Caruso Giuseppe等[7]研究了大豆种子和大豆乳蛋白

在体外模拟消化道消化过程中产生的潜在生物活性肽

的鉴定。然而，体外模拟的结果往往与体内模拟的结

果不同，原因是想要准确模拟人和动物消化道内的理

化性质和生理活动是非常困难的。因此，为了使体外

模拟结果尽量精准，就要求体外模型与体内条件高度

接近。 
人体进食后，胃液分泌机制[11]相当复杂，是一个

动态过程，最重要的一个特点就是胃液分泌量与分泌

速度受多种因素影响，并且随着消化时间的增加会改

变。一般来说，可将胃液分泌的过程（约 4 h 内）大

致分为三个阶段：头期、胃期和肠期。头期时，食物

经过口腔进入食管后，随即从食管的切口流出体外，

食物并未进入胃内，但却能引起胃液分泌。头期的胃

液分泌特点是，量和酸度都较高，而胃蛋白酶的含量

尤其高。胃期阶段中，胃液分泌速度快且量大。肠期

指当胃中的食物随着消化时间的增加，部分进入小肠

中后，胃部仍能分泌一定的胃液，但量少速度慢。近

年来已知的消化模型大部分为静态模型，不能较好的

模拟胃液的动态分泌，少量的一些动态模型也不能很

好的反映出胃液的分泌特点。而本研究则遵循人体胃

部消化的生理特点，基于准确的人体胃部电解质浓度

数据[8]，设计了一种体外胃液动态消化模型，来探讨

大豆分离蛋白乳液（O/W 型和 W/O 型）在胃液酶解

消化过程中酶解产物的消化特性。 

1  材料与方法 

1.1  材料及设备 

1.1.1  材料与试剂 
黄豆，郑州市丹尼斯超市购；金龙鱼调和油，益

海嘉里食品营销有限公司；胃蛋白酶，活性 1000 
NFU/mg，生工生物工程（上海）股份有限公司；2,4-
二硝基氟苯（色谱纯），中国医药上海化学试剂公司；

所用其它试剂均为分析纯。 
1.1.2  主要仪器设备 

FA 25 高剪切分散乳化机，德国 FLUKO 公司；

E2695 高效液相色谱仪，美国沃特世；Thermo Heraeus 
Multifuge X1R 台式高速冷冻离心机，赛默飞世尔科技

-实验室产品；FD-1 冷冻干燥机，北京博医康实验仪

器有限公司；ZS 90 纳米粒度及 Zeta 电位分析仪，英

国马尔文仪器有限公司；L-8900 日立全自动氨基酸分

析仪，日立高新技术公司；JY600C 电泳仪，北京君

意东方电泳设备有限公司；JY5000C 电泳仪，北京君

意东方电泳设备有限公司，SHA-C 数显水浴恒温振荡

器，金坛华峰仪器有限公司。 

1.2  试验方法 

1.2.1  SPI 制备 
依照文献[9]方法：精选黄豆粉碎后过 80 目筛，用

石油醚脱脂，所得脱脂豆粉加 10 倍蒸馏水置于磁力搅

拌器上搅拌 1 h，搅拌时用 2 mol/L NaOH 调节 pH 至

8.0 加速溶解，然后 50 ℃水浴加热 1 h，离心（9000 
r/min）30 min。离心所得上清液用 2 mol/L HCl 调节

pH 至 4.8 后 4 ℃过夜，次日再次离心（9000 r/min）
30 min，取沉淀冷冻干燥即得 SPI。 
1.2.2  SPI 乳液的制备 

依照文献[10]方法适当改动制备 SPI 乳液：称取一

定质量 SPI 分散于蒸馏水中后置于磁力搅拌器上搅拌

2 h 制得 2 wt% SPI 溶液，搅拌时用 2 mol/L NaOH 调

节溶液 pH 至 8.0 加速溶解。将大豆油与 SPI 溶液混合

（O/W 型按 1:4，W/O 型按 4:1），用高剪切分散乳化

机乳化 150 s，即得 SPI 乳液，此时乳液的 SPI 含量为

2 wt%，O/W 型乳液含油量为 20 wt%，W/O 型乳液含
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油量为 80 wt%。 
1.2.3  模拟胃液（Simulated Gastric Fluid，SGF）
的制备 

SGF 由电解质溶液、胃蛋白酶、氯化钙和水组成，

其成分配制如表 1。SGF 母液电解质的量是模拟胃液

500 mL 所含的量，这些电解质母液为 1.25 倍浓缩液，

-20 ℃储存。加入胃蛋白酶、Ca2+和水导致最终消化 
液中正确的电解质浓度。配制时先按照表 1 中母液浓

度配制 50 mL 母液电解质溶液，按照母液体积添加于

烧杯中，添加蒸馏水至 400 mL，用 4 mol/L HCl 调节

溶液 pH 至 2.0，最后定容至 500 mL。胃蛋白酶先不

加，建好胃液动态消化模型后取样前加入。 
表1 模拟胃液的配制 

Table 1 Preparation of SGF 

成分 
母液浓度 

/(g/L) 

母液体积 

/mL 

SGF 中的浓度

/(mmol/L) 

KCl 37.3 6.9 6.9 

KH2PO4 68 0.9 0.9 

NaHCO3 84 12.5 25 

NaCl 117 11.8 47.2 

MgCl2(H2O)6 30.5 0.4 0.1 

(NH4)2CO3 48 0.5 0.5 

HCla  1.3 15.6 
CaCl2(H2O)2 44.1 1.5(0.75b) 0.15(0.075) 

注：a，HCl 用来将溶液 pH 值调到 2.0；b，CaCl2(H2O)2

不加入到模拟胃液中，括号内指 Ca2+在最终乳液与胃液混合液

中的浓度。 

1.2.4  胃液动态消化模型的建立 
本模型依照人体胃部消化时胃液分泌特点，大致

将食物消化过程分成了三个阶段，通过调节输液器滴

速，来模拟控制胃液分泌的速度和量。具体操作为：

取 SPI 乳液和模拟胃液各 100 mL，胃蛋白酶 0.3 g，
先将 30 mL 胃液与全部乳液混合于 250 mL 锥形瓶并

加入 0.1 g 胃蛋白酶，同时将剩下的 70 mL 胃液与 0.2 
g 胃蛋白酶混合于 100 mL 输液瓶中，调节输液器滴速

（前 1.5 h 内滴速约 0.5 mL/min，后 2.5 h 内滴速约

0.166 mL/min），滴入锥形瓶，定时取样。此过程中锥

形瓶始终置于数显水浴恒温振荡器上，并保持温度

37 ℃、95 r/min[12]的转速持续摇动。取样后应立即进

行相关指标测定。 
1.2.5  乳液游离氨基酸和小肽的测定 

游离氨基酸和小肽的测定按 GB/T 22492-2008 标

准执行。样品先进行预处理（4000 r/min，离心 10 min
后去掉脂肪层），然后调节 pH 至中性，用 DNFB(2,4-
二硝基氟苯)衍生试剂，形成稳定的黄色衍生物，经

DNFB-AA 分析柱分离，用氨基酸自动分析仪以外标

法测定样品的游离氨基酸含量。而样品经三氯乙酸酸

化后，滤液中的酸溶蛋白质的含量减去游离氨基酸的

含量即为小肽含量。 
1.2.6  显微镜观察 

取样完成后立即吸取 10 μL 样品均匀涂于载玻片 
上，在 16×40 倍镜下观察乳液结构变化。 
1.2.7  粒径分布及 Zeta 电位的测定 

每个样品取好后，立即将乳液稀释 100 倍（0.1 mL
乳液+9.9 mL 蒸馏水），取 1 mL 放入样品槽，温度设

定 25 ℃。先测乳液粒径，液滴的吸光度值为 0.001，
乳液的相对折射率为 1.095，即大豆油（1.456）与水

相（1.33）的折射率之比。再测乳液 Zeta 电位。整个

测量过程中，样品槽的温度保持不变。 
1.2.8  SDS-PAGE 电泳分析 

依照文献[13,14]进行电泳：配制 12%的分离胶和 5%
的浓缩胶，上样 20 μL，然后按电压 200 V，功率 100 
W，电流浓缩胶 10 mA，分离胶 30 mA 进行电泳，电

泳结束后用考马斯亮蓝 R-250 染色液染色 5 h，脱色用

10%乙酸与 5%乙醇混合液直至脱色完全。 
1.2.9  基于 ISO-DALT（isoelectric focus-dalton 
weight）系统的双向电泳分析 

首先进行第一向等电聚焦电泳[15]，利用等电点不

同将 SPI 乳液中的蛋白组分分开。配制 5 mL 等电聚

焦电泳凝胶（2.75 g 尿素，0.985 mL 蒸馏水，1 mL、
10%的 TritonX-100，0.665 mL 丙烯酰胺储液，pH 3~10
和 pH 5~7 的两性电解质各 84 μL，10 μL、10%的过硫

酸铵，3 μL TEMED），灌胶后静置 1~2 h，待胶凝固

后添加电泳缓冲液(上槽加 0.02 M NaOH 溶液，下槽

加 0.01 M H3PO4 溶液)，按以下参数进行预电泳： 
200 V 15min、300 V 15 min、400 V 30 min，预电泳结

束后上样，样品需经裂解液 (9.5 M 尿素，2% 
TritonX-100，2%两性电解质，5% β-巯基乙醇)处理，

上样完成后再覆盖 10 μL 覆盖液(9 M 尿素和 1%两性

电解质)，然后依次按 400 V 3 h、800 V 13 h 和 1500 V 
2 h 进行电泳。 

等电聚焦电泳结束后，取出胶条，放入平衡液

（0.05 M 的 pH 6.8 Tris-HCl 缓冲液，6 M 尿素，20% 
SDS，20%甘油，1% β-巯基乙醇）中平衡 1~2 h，后

立即进行第二向 SDS-PAGE 电泳，按电压 1500 V，功

率 100 W，浓缩胶电流 40 mA，分离胶 70 mA 进行。

电泳结束后银染[16]。 

1.3  数据分析 

各项测定指标测定次数应不少于 5 次，取平均值
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2.1  乳液显微结构和粒径分布 

 
图1 SPI不同酶解时间乳液的粒径变化 

Fig.1 Changes in the particle size of SPI emulsions with 

different enzymatic hydrolysis times 

注：误差线表示标准偏差。 

图 2a1 为 O/W 型 SPI 乳液酶解前的显微结构图，

可以看出，乳液液滴分布较均匀，有将近 94%液滴粒

径都在 104.90±0.70 nm 之间，但经胃液酶解后液滴粒

径发生了显著变化：整体平均粒径在消化 120 min 内

呈近似线性增长（p<0.05），在 120 min 至 240 min 趋

于平缓（图 1）。其中，酶解 90 min 时，乳液在胃液

作用下不断破乳、水解，乳液稳定性变差，原样中的

小液滴开始出现絮凝、结合，平均粒径整体增大。酶

解 120 min 时乳液继续破乳、水解，更多的小液滴不

断絮凝、结合，液滴平均粒径继续增加，达到了

380.3±0.3 nm。而到 240 min 时，有少量粒径大于 5 μm
的液滴出现。 

W/O 型乳液中，乳液液滴粒径在 90 min 内逐渐

减小，90 min 到 240 min 内趋于平缓（图 1）。图 2b1
显示，W/O 型 SPI 乳液液滴平均粒径偏大，达到

307.1±0.3 nm，是 O/W 型乳液的近两倍。酶解 90 min
时，液滴粒径就减小到 47.28±0.3 nm，说明 W/O 型

SPI 乳液在胃液作用 90 min 内，乳液稳定性变差，急

速破乳、水解，液滴发生大范围分离。酶解 120 min
时，乳液平均粒径继续减小，但有少量粒径大于 10 μm
的液滴出现。图 2b4 是 W/O 型 SPI 乳液经胃液酶解消

化 240 min 时，可以看出与酶解 120 min 时变化不大，

说明乳液破乳、水解的速度并没有加快。 
O/W 型乳液和 W/O 型乳液，两者均在胃液的酶

解消化过程中出现液滴分离、絮凝和结合现象，且

O/W 型乳液酶解过程中液滴的絮凝和结合现象远远

大于分离现象，W/O 型乳液酶解过程则是分离现象占

主导地位。因此，O/W 型乳液更倾向于是液滴逐渐变

大的过程，而 W/O 型乳液则是液滴逐渐变小的过程。 

 

 

 

  

图2 SPI不同酶解时间乳液的显微结构 

Fig.2 Changes in the microstructure of SPI emulsions with 

different enzymatic hydrolysis times 

注：a 表示 O/W；b 表示 W/O；0、90、120 和 240 表示酶

解时间，min。 

2.2  乳液的 Zeta电位 

图 3 显示，乳液经胃液酶解消化前即 pH 为 7.0
时，O/W 型乳液的 Zeta 电位为-44.7 mV，W/O 型乳

液的 Zeta 电位为-45.5 mV。经胃蛋白酶酶解后，乳液

的 Zeta 电位值变为正值，酶解 10 min 后，O/W 型乳

液的 Zeta 电位达到了 43.6 mV，W/O 型乳液的 Zeta
电位为达到了 44.2 mV。酶解 240 min 的过程中 O/W
型乳液的电位值逐渐降低，W/O 型乳液的电位值逐渐

升高。乳液经胃蛋白酶酶解后，强酸环境显著影响了
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乳液稳定性（p<0.05），胃蛋白酶作用于乳液界面蛋白，

使界面蛋白一些带电电荷残基发生损失，从而导致了

乳液表面电荷稳定失衡，带电荷量改变，稳定性变差。

界面蛋白水解产生的小肽会降低界面粘度，减弱蛋白

对乳液的稳定作用，导致乳液液滴发生分离、絮凝和

结合，进而导致乳液表面电荷的稳定失衡。粒径测定

表明，经酶解后，O/W 型乳液液滴粒径逐渐变大，

W/O 型乳液液滴粒径逐渐变小，这说明 O/W 型乳液

中带电液滴之间排斥力小于相互吸引的范德华力，使

得液滴逐渐絮凝、结合，而排斥力越小，带电电荷越

少，从而导致 O/W 型乳液 Zeta 电位也逐渐降低。相

反，W/O 型乳液液滴逐渐变小，说明其带电液滴间的

排斥力大于吸引力，使液滴带电电荷越来越多，乳液

Zeta 电位也逐渐升高。 

 
图3 SPI不同酶解时间乳液的Zeta电位 

Fig.3 Zeta potential values of SPI emulsions with different 

enzymatic hydrolysis times 

注：误差线表示标准偏差。 

表2 SPI不同酶解时间乳液的游离氨基酸及小肽含量 

Table 2 Amounts of free amino acids and small peptides in SPI emulsions with the different enzymatic hydrolysis times 

 0 min 90 min 240 min 

游离氨基酸总量/(×10-2mg/g) 127.85±0.16 144.88±0.25 113.72±0.17 
O/W 

1.01±0.23 0.59±0.19 0.82±0.30 肽/% 

游离氨基酸总量/(×10-2mg/g) 186.07±0.20 313.34±0.33 264.14±0.28 
W/O 

0.02±0.15 0.65±0.24 0.82±0.26 肽/% 

2.3  乳液蛋白成分变化 

2.3.1  游离氨基酸及小肽含量 
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O/W 型乳液和 W/O 型乳液两者经胃液酶解消化

后，乳液不断破乳，肽键断裂，蛋白被逐渐水解为小

分子游离氨基酸和小肽。两者游离氨基酸的含量在 90 
min 内均不断升高，但在 240 min 时降低。这是由于

测游离氨基酸和小肽含量前，需要先对样品进行预处

理即离心，离心导致乳液破乳，酶解生成的小肽分子

量比游离氨基酸大且有一定粘度，更易附着于蛋白膜

上，使得生成的部分游离氨基酸游离不出来，导致游

离氨基酸含量 240 min 时降低。小肽含量则是 O/W 型

乳液先降低后升高，而 W/O 型乳液始终呈升高趋势。

由于 SPI 特殊结构，O/W 型乳液较 W/O 型乳液相对

稳定，随着乳液不断的破乳水解，O/W 型乳液中，已

水解的部分蛋白可能会重新与油滴乳化，形成蛋白膜，

降低破乳速度，导致其小肽含量在 90 min 时降低。因

此，O/W 型乳液在酶解过程中可能出现二次乳化现

象，而 W/O 型乳液中没有。 
2.3.2   SDS-PAGE 电泳 

SPI 乳液（O/W 型和 W/O 型）在胃液酶解消化过

程中不同蛋白组分发生了不同变化（图 4）。从图中可

以看出，两者 7S（α’α亚基）蛋白和 11S 蛋白谱带颜

色逐渐变浅、消失，说明乳液在胃液酶解作用下，蛋

白被逐渐水解，肽键断裂，形成小分子肽，直到水解

完全。其中，O/W 型乳液的 11S 蛋白在 90 min 时几

乎被酶解完全，而 W/O 型乳液的 11S 蛋白在第 10 min 
时谱带就基本已经消失，被酶解成小分子组分。7S 蛋

白的 β亚基谱带 240 min 时依然存在，不易酶解。由

于 7S 蛋白分子量小，且其表面疏水性强于 11S 蛋白
[17]，当在 W/O 型乳液中时，7S 蛋白表面迅速聚集大

量油滴，11S 蛋白表面油滴较少，导致胃蛋白酶剪切

11S 蛋白时的阻力比 7S 蛋白小很多，使得 11S 蛋白更

易被酶解；测定经酶解后两种乳液的粒径和 Zeta 电位

发现，O/W 型乳液在酶解消化过程中液滴粒径逐渐变

大，Zeta 电位值降低，W/O 型乳液液滴粒径变小，Zeta
电位值升高，这一变化使得 O/W 型乳液整体表面积减

小，W/O 型乳液整体表面积增大，W/O 型乳液与胃蛋

白酶活性位点结合逐渐增多，也导致 W/O 型乳液酶解

更快；另外，田琨[18]等人曾研究发现，7S 球蛋白中精

氨酸、赖氨酸和组氨酸的总含量比 11S 球蛋白中的多，

而 11S 球蛋白中亮氨酸与苯丙氨酸的总含量则远远高

于 7S 球蛋白。胃蛋白酶由于其特殊结构使其在对蛋

白质或多肽进行剪切时，具有一定的氨基酸序列特异

性，即它更倾向于剪切氨基端或羧基端为芳香族氨基

酸（如苯丙氨酸、色氨酸和酪氨酸）或亮氨酸的肽键，

而如果某一肽键氨基端为碱性氨基酸（如赖氨酸和组

氨酸）或精氨酸时，则不能有效剪切，这种剪切特异
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性尤其在强酸性环境下表现更为明显，这一特点也导

致 11S 蛋白更易被剪切。因此，乳液在胃液的酶解消

化过程中，11S 蛋白比 7S 蛋白更易酶解，且其在 W/O 
型乳液中比 O/W 型乳液中酶解更快。 
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图4 SDS-PAGE电泳图 

Fig.4 SDS-PAGE electrophoresis patterns 

注：a 表示 O/W 型；b 表示 W/O 型；0、10、20、30、60、

90、120、180 和 240 表示乳液酶解时间，min。 

2.3.3  双向电泳 

 
图5 SPI不同酶解时间乳液的双向电泳图 

Fig.5 Two dimensional gel electrophoresis pattern of SPI 

emulsions with different enzymatic hydrolysis times 

注：a 表示 SPI；b 和 d 表示 90 min；c 和 e 表示 240 min；

b 和 c 表示 O/W；d 和 e 表示 W/O。 

图 5a 为 SPI 电泳图。随着酶解时间的增加，蛋白

点逐渐减少。整体来看，7S 蛋白点较 11S 蛋白点减少

的慢，酶解 240 min 时，O/W 型（图 5c）乳液中，7S
蛋白只剩下 β亚基，11S 蛋白还有少量碱性亚基，W/O

型（图 5e）乳液中，除了 β亚基，其余全被酶解。表

明 11S 蛋白比 7S 蛋白易酶解，且其在 W/O 型乳液比

O/W 型乳液中酶解更快。另外，整体来看，随着酶解

时间的增加，乳液中偏酸性的亚基（pH 3 附近）斑点

减少的快，偏碱性的（pH 10 附近）亚基斑点减少缓

慢，表明乳液中偏酸性的亚基较偏碱性的亚基易酶解。

其中，两者乳液 7S 蛋白中偏碱性的亚基斑点酶解 90 
min（图 5b 和 5d）时，几乎就完全消失，表明其易酶

解。而 11S 蛋白中则是偏酸性的亚基斑点减少快，偏

碱性的亚基斑点减少缓慢，11S 蛋白中的酸性亚基较

碱性亚基易酶解。 

3  结论 

3.1  SPI 乳液液滴分布均匀，在胃液（37 ℃，pH 2.0）
酶解消化作用下，液滴发生分离、絮凝和结合现象，

O/W 型液滴趋于逐渐变大，而 W/O 型液滴趋于逐渐

变小。 
3.2  胃液的强酸环境使乳液的表面电荷稳定失衡，

Zeta 电位由负值变为正值，且 O/W 型乳液电位值逐渐

降低，W/O 型乳液电位值逐渐升高。 
3.3  O/W 型乳液，在胃液的酶解消化过程中可能存在

二次乳化现象，W/O 型乳液不存在。 
3.4  胃蛋白酶的酶解作用使乳液界面蛋白成分发生

改变，乳液游离氨基酸和小肽含量均发生改变，11S
蛋白比 7S 蛋白更易酶解，且其在 W/O 型乳液比 O/W
型乳液中酶解更快，β亚基不易酶解；7S 蛋白中偏碱

性的亚基易酶解，11S 蛋白中偏酸性的亚基易酶解。 
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