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摘要：甘蔗原汁后混浊是指澄清甘蔗汁在贮存或商品流通期间发生成分变化，浊度增加或产生沉淀的现象。该研究通过聚丙

烯酰胺凝胶电泳、组合式质谱鉴定、氨基酸组分分析和傅立叶红外分析等方法，研究甘蔗原汁后混浊物的基本成分、蛋白质的分

子质量大小、种类、氨基酸组成及二级结构。实验发现，甘蔗原汁后混浊物中主要成分是总糖，其含量达 60.94%，其次是灰分和

蛋白质，含量分别为 19.52%和 18.43%，酚类仅为 0.62%。后混浊蛋白质分子质量分布在 42 ku 左右和小于 20 ku，分别鉴定出 12

种和 44 种蛋白，其中丰度较高的几种蛋白分别为 protein Z，PREDICTED：calmodulin-7 isoform X1，PREDICTED：calcium-dependent 

protein kinase 34 isoformX1和hypothetical protein SORBIDRAFT_01g014740。后混浊蛋白质和上清液蛋白质的氨基酸组成差异不大，

但在二级结构上差异明显。后混浊蛋白质中除了无规卷曲结构远高于上清蛋白质外，α-螺旋和 β-转角分别比上清蛋白质低 33.43%

和 22.42%，而 β-折叠差异不大。总的来说，分子质量大小低于 42 ku、疏水值高、α-螺旋含量低和无规卷曲含量高的蛋白质更容

易参与甘蔗原汁后混浊。 
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Abstract: Post-haze of raw sugarcane juice refers to the phenomenon that the clarified raw sugarcane juice undergoes changes in 

composition, increase of turbidity or precipitation during storage or commodity circulation. In this study, the basic composition as well as the 

molecular weight, type, amino acid composition and secondary structures of proteins of the sediment in sugarcane juice were studied by 

polyacrylamide gel electrophoresis, combined mass spectrometry, amino acid analysis and Fourier transform infrared spectroscopy. The 

experimental results showed that the main component in the sediment of the raw sugarcane juice was sugar (total sugar content 60.94%), 

followed by ash and protein (19.52% and 18.43%, respectively), and the content of total phenolics was only 0.62%. The molecular weight 

distribution of post-haze proteins was about 42 ku and lower than 20 ku, and 12 and 44 proteins were identified, respectively. Among them, the 

proteins with higher abundance are protein Z, PREDICTED: calmodulin-7 isoform X1, PREDICTED: calcium-dependent protein kinase 34 

isoformX1, and hypothetical protein SORBIDRAFT_01g014740. The amino acid compositions of the post-haze proteins and the supernatant 

proteins were only marginally different, but their secondary structures differed significantly. Except that the content of random coil structure in 

the post-haze proteins was much higher than that of the supernatant protein, the α-helix and β-turn of post-haze proteins were lower than those of  
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the supernatant protein by 33.43% and 22.42%, respectively, although the difference in the β-sheet was insignificant. In general, proteins with 

molecular weight slower than 42 ku, high hydrophobicity, low α-helix content and high random coil content more likely contributed to the 

post-haze of raw sugarcane juice. 

Key words: sugarcane juice; post-haze; amino acids; hydrophobicity; secondary structure 

 

甘蔗是许多国家重要的农业作物之一，目前主要

用于蔗糖、燃料酒精生产[1,2]。事实上，甘蔗除了含有

蔗糖与还原糖，还含有丰富的多糖、蛋白质、氨基酸、

必需微量元素、维生素等营养物质以及有机酸、多酚

等活性物质，且口感清甜爽口，深受消费者喜爱，应

用于饮料行业具有巨大的市场潜力。目前市场上甘蔗

基饮料种类繁多，主要为甘蔗原汁、甘蔗原汁复配饮

料及甘蔗浓缩汁加工的饮料等[3]。 

然而，甘蔗基饮料在贮藏和商品流通过程易产生

后混浊现象，影响了其饮料开发的感官价值。目前普

遍认为饮料产生后混浊主要原因是蛋白质和多酚发生

相互作用，形成肉眼可见的聚集物[4-7]，虽然不影响饮

料的食用安全，但会影响消费者的接受度，进而不利

于其市场的开拓。因此研究甘蔗原汁后混浊主要成分

及后混浊作用机制对有效控制其后混浊问题是至关重

要的[8-10]。近些年，大量研究发现蛋白质是导致饮料

发生后混浊的重要原因，当蛋白质浓度达到 3~4 mg/L

时，饮料就容易产生混浊或沉淀[11,12]。Zeng 等[13]研究

储藏过程荔枝汁成分变化，发现蛋白质和酚类含量在

上清液中下降最为明显，在后混浊物则呈上升趋势；

Millet 等[9]发现苹果基饮料混浊物的蛋白质含量占混

浊物的 18%~24%。目前关于饮料后混浊的研究主要集

中在葡萄酒、苹果汁、啤酒、荔枝汁和茶等饮料[14-18]，

而这些饮料在成分、含量及性质上，与甘蔗原汁存在

明显差异，特别是在蛋白质、多酚、多糖等易导致后

混浊物质的含量、结构与性质上，因此其在贮存或流

通过程发生的后混浊作用与其他饮料体系的可能不完

全一样。目前对于甘蔗原汁后混浊问题的研究，除了

本研究团队前期分析了甘蔗浓缩汁中的后混浊物主要

成分外[2]，尚未见有任何报道。因此本试验在分析甘

蔗原汁后混浊主要成分基础上，重点分析其蛋白质的

组分及二级结构，以鉴别出易发生后混浊的蛋白质种

类及结构特性，为解决甘蔗原汁后混浊问题提供理论

依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

甘蔗，广西扶绥市甘蔗双高基地提供，经小型压

榨机榨汁后用有 50 nm 孔径的陶瓷膜过滤处理，获得

甘蔗清汁，置于-18 ℃冷库中保存备用。 

硫酸铵、盐酸、硫酸、氢氧化钠、硫酸钾、硫酸

铜、甲醇和冰醋酸，成都市科龙化学品有限公司；

SDS-PAGE 变性丙烯酰胺凝胶快速制备试剂盒、透析

袋（3500 ku）和甘氨酸，索莱宝生物科技有限公司。 

1.2  仪器与设备 

YY-T1-10L 超纯水仪，成都优越科技有限公司；

TLE-204E 分析天平，梅特勒-托利多中国有限公司；

A-5082 Grodig 连续波长多功能微孔检测器，奥地利

Untersbergstr.1A 公司；Mini-Protein3Cell 蛋白质电泳

系统，美国 Bio-Rad 公司；Orbitrap Elite 组合式质谱，

美国 Thermo Fisher Scientific 公司；KjelMaster K-375

凯氏定氮仪，德国 Bruker 公司；IRTracer-100 傅立叶

红外光谱，日本岛津公司；Gel Doc2000 凝胶成像系

统，美国 Bio-Rad 公司；CenLee18R 台式高速冷冻离

心机，湖南湘立科学仪器有限公司；L-8900 氨基酸分

析仪，日本日立公司。 

1.3  试验方法 

1.3.1  甘蔗原汁后混浊物的收集  
甘蔗汁置于-18 ℃储藏 6 个月，常温解冻后经

8000 r/min 离心 15 min，分离上清液和沉淀，超纯水

水洗沉淀，去除可溶性物质，冷冻干燥 48 h，获得冻

干粉末[9]，-18 ℃储存备用。 

1.3.2  后混浊物主要成分的测定 
1.3.2.1  总糖的测定 

称量 20 mg 沉淀物，用 2 mol/L 的三氟乙酸水解

沉淀中的糖，采用蒽酮硫酸法测总糖[19]。 
1.3.2.2  总酚的测定 

沉淀中总酚的提取参考 Mane 等[20]方法并作出

一些修改。将 2 mL 0.05%（V/V）三氟乙酸酸化的丙

酮/水/甲醇混合溶液（51:34:15，V/V/V）加入到 10 mg

混浊物中，超声提取（350 W，90 min）后，离心，

取上清液。采用 Folin-Ciocalteu 法测定混浊物的总酚

含量。 

1.3.2.3  蛋白质含量的测定 

蛋白质含量采用凯氏定氮法测定[21]。 

1.3.2.4  灰分的测定 

灰分测定采用灼烧法[22]。 
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1.3.3  甘蔗原汁上清液蛋白质的收集  
采用盐析法收集甘蔗汁上清液中的蛋白质[23]。具

体操作为：在上清液中加入硫酸铵至 80%饱和度，磁

力搅拌至硫酸铵完全溶解，于 4 ℃静置 3 h，离心分

离（8000 r/min，4 ℃，15 min），收集沉淀，并将其

置于超纯水中透析 48 h 去除盐类及小分子杂质，期间

每 12 h 更换一次水。将透析袋中样品冻干，并置于-20 

℃储存备用。 

1.3.4  SDS-PAGE 凝胶电泳分析 
SDS-PAGE 参考 Lin 等[24]的方法并作出一些修

改。将 10 mg 上清液蛋白质和后混浊蛋白质复溶在 8 

mol/L 尿素中，在涡旋振荡器上混匀，取上清 20 μL

与等量的上样缓冲液混合均匀，煮沸 5 min 后，离心，

取上清液上样。 

电泳条件如下：浓缩胶和分离胶的浓度分别为5%

和 15%，上样量 30 μL，浓缩胶电压 80 V，持续 30 min；

分离胶电压 120 V 至当样品条带迁移至凝胶底部时电

泳结束。使用 0.125%的考马斯亮蓝 R250 溶液（甲醇:

冰醋酸:水=3:1:6）对胶进行染色，随后用脱色液将胶

的背景脱至无色，并使用凝胶成像系统拍照。 

1.3.5  酶解及质谱鉴定  
将电泳条带均匀切成小份 ,胶内酶解参照

Shevchenko[25]的方法。将胶条颗粒漂洗、褪色、脱水

及还原烷基化处理后，按 1:50 比例用胰蛋白酶酶解过

夜，最后用 LTQ Orbitrap Elite 组合式质谱对酶解的肽

段进行分析。得到的质谱图用 Proteome Discoverer 1.3

软件通过 SEQUEST 算法比对 Uniprot 数据库进行蛋

白质搜索。 

1.3.6  甘蔗原汁后混浊物蛋白质氨基酸组成分

析 
采用氨基酸分析仪分析蛋白质的氨基酸组成

[26,27]。具体操作为：取 30 mg 蛋白样品于具塞水解管

内，添加 10 mL 6 mol/L HCl 置于 110 ℃烘箱水解 22 

h，期间间断性摇匀水解液，使样品充分水解。水解完

毕后冷却过滤，取 1 mL 滤液于 60 ℃水浴蒸干，复蒸

一次后，用 0.02 mol/L HCl 冲洗蒸干物并定容至 10 

mL，过膜，氨基酸分析仪分析。 

1.3.7  蛋白质平均疏水性分析 
甘蔗原汁上清液蛋白质和后混浊蛋白质的平均疏

水性经验计算公式如下[28]： 

n

i ii q
H X H 

    

式中： 

Xi——氨基酸占样品中所有氨基酸的摩尔比例； 

Hφi——氨基酸的疏水值。 

1.3.8  傅里叶变换红外光谱（FT-IR）的测定 
按照参考文献[29,30]的方法对冷冻干燥后的蛋白质

进行 FT-IR 测定。 

1.4  数据处理 

运用 SPSS 23.0 软件对数据进行单因素方差分析

（p<0.05），利用 Origin 2017 软件作图。 

2  结果与讨论 

2.1  后混浊物主要成分的分析 

甘蔗原汁后混浊物的主要成分如图 1 所示，包括

蛋白质、总糖、总酚和灰分等，表明蛋白质、总糖、

总酚和灰分都参与了甘蔗原汁后混浊过程。后混浊物

中，总糖含量最高，达 60.94%；其次是灰分和蛋白质，

分别为 19.52%和 18.43%；总酚含量最少，仅为 0.62%。

甘蔗原汁后混浊物中总糖含量最高，这可能是由于甘

蔗原汁中可溶性糖含量高，在后混浊过程会有少量被

包裹或夹带在后混浊物中[6]。Belleau 等[31]在研究啤酒

混浊物中也发现高含量的碳水化合物，认为它们通过

某种方式凝结或粘附在蛋白质-多酚主链上而被包裹

在后混浊物中的，并不是导致后混浊形成的主要因子，

蛋白质才是导致饮料混浊的重要因素[32-34]。在饮料中，

蛋白质能与多酚、多糖、咖啡碱及 Ca2+等多种成分发

生相互作用，逐渐聚集形成混浊[35]。 

 
图1 混浊物主要成分分析 

Fig.1 Analysis of main components of sediment 

2.2  后混浊蛋白质的分子质量分布 

甘蔗原汁后混浊蛋白质和上清液蛋白质的

SDS-PAGE 分析见图 2。甘蔗原汁上清液蛋白质主要

分子质量在 20 ku，而相应后混浊蛋白质分子质量广泛

分布在 42 ku 左右和 20 ku 以下。这可能是由于该分子

质量范围的蛋白质容易参与后混浊，也可能是由小分

子质量的蛋白质聚集形成复杂的蛋白质聚集体。许多

针对果汁和葡萄酒的研究发现，后混浊物中蛋白质的
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分子质量集中在一定的范围内，它们具有一定的相似

性。大麦麦芽汁中混浊蛋白质分子质量主要集中在

25~45 ku 及 18.4 ku 两部分[36]；葡萄酒后混浊蛋白质

则主要分布在 18~26 ku 及 41、53 和 69 ku 处[11]。无

论上清蛋白质还是后混浊蛋白质分子质量均小于 100 

ku，这可能与甘蔗汁经 50 nm 陶瓷膜处理有关，大分

子蛋白质被截留。 

 
图2 甘蔗原汁蛋白质的SDS-PAGE图 

Fig.2 SDS-PAGE diagram of protein in sugarcane juice 

注：图中 Mw 为标准分子量（11~180 ku）；A 为上清液蛋

白质；B 后混浊蛋白质。 

2.3  质谱鉴定 

为了鉴定后混浊蛋白质的种类，对图 2 的条带 a

和 b 进行质谱鉴定，结果如表 1 所示。条带 a 和 b 分

别鉴定出 44 种和 12 种蛋白质，表明甘蔗原汁后混浊

蛋白质种类繁多。这些蛋白质的理论等电点大都位于

4~6 之间，与甘蔗原汁的初始 pH 5.5 左右接近，因此

等电点蛋白质析出可能导致蛋白质参与后混浊。其中

条带 a 丰度较高的几种蛋白质为 PREDICTED：

calmodulin-7 isoform X1、protein Z、PREDICTED：

calcium-dependent protein kinase 34 isoform X1，其理论

分子量大部分位于 15~25 ku 处，与电泳结果一致，而

条带 b 丰度较高的蛋白质为 protein Z 和 hypothetical 

protein SORBIDRAFT_01g014740，其理论分子量大都

位于 9~25 ku，明显小于电泳结果，这进一步证实了

上述条带 b 处的蛋白质一部分是由小分子蛋白质聚

集，最终蛋白质呈多聚体形式存在导致其分子质量变

大。甘蔗原汁后混浊蛋白质中鉴定出大量的 protein Z。

这与 Li 等[37]研究啤酒酿造过程后混浊物的主要成分

是 protein Z 的结论是一致的。 

表1 后混浊物蛋白质谱鉴定 

Table 1 Identified haze proteins by LTQ-Orbitrap 

 蛋白质名称 分子量 理论等电点 丰度 

PREDICTED: calmodulin-7 isoform X1 21.337 4.45 25 

PREDICTED: calcium-dependent protein kinase 34 isoform X1 31.426 5.16 7 

protein Z 21.132 6.19 10 

unknown 15.314 5.06 6 

hypothetical protein SORBIDRAFT_03g027710 11.701 4.58 4 

PREDICTED: cysteine proteinase 2 21.455 4.63 2 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g032690 18.315 4.59 2 

calcium-dependent protein kinase 15.445 4.7 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g002720 16.198 7.43 1 

hypothetical protein ZEAMMB73_680472 20.8 6.15 4 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g041180 31.748 8.15 2 

hypothetical protein SORBIDRAFT_03g006930 37.544 6.77 2 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g014740 16.93 8.59 1 

uncharacterized LOC100381559 21.039 4.42 2 

PREDICTED: cysteine proteinase 2 3.487 7.12 1 

PREDICTED: heat shock cognate 70 ku protein 2 8.24 7.24 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_08g018750 71.533 5.2 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_10g002940 19.274 6.52 2 

predicted protein 51.39 9.1 2 

hypothetical protein SORBIDRAFT_04g033510 68.425 6.92 1 

ubiquitin-like protein SMT3 12.072 5.12 1 

条带 a 

peroxidase 12 precursor 30.31 5.26 1 
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续表1 

 蛋白质名称 分子量 理论等电点 丰度 

putative glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 7.8 5.34 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_06g004290 84.834 6.86 1 

PREDICTED: retrotransposon protein isoform X1 21.5 4.7 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_03g039360 29.219 4.72 1 

PREDICTED: stromal 70 ku heat shock-related protein 61.848 4.89 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g031740 23.834 7.42 1 

peroxiredoxin 19.666 5.38 1 

hypothetical protein EUGRSUZ_J00025 71.63 5.72 1 

LOC100281745 precursor 8.036 5.81 1 

unknown 12.081 9.01 1 

pathogenesis-related protein 5 10.466 9.11 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_10g004060 14.2 11.71 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_08g005210 18.85 4.78 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g004860 22.442 9.47 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_09g004650 18.137 7.34 1 

hypothetical protein 47.504 8.73 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g001880 81.739 6.33 1 

PREDICTED: uncharacterized protein LOC100192808 isoform X1 19.118 4.42 1 

unknown 14.151 5.49 1 

uncharacterized LOC103645754 12.83 5.05 1 

nucleosome/chromatin assembly factor group A 46.968 4.51 1 

 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g048010 34.722 7.03 1 

protein Z 21.132 6.19 27 

protein Z 9.715 6.28 10 

hypothetical protein SORBIDRAFT_08g004500 42.684 6.81 3 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g014730 45.585 6.34 4 

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g014740 16.93 8.59 14 

hypothetical protein SORBIDRAFT_02g004260 18.962 6.18 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_02g004260 31.269 7.81 2 

ATP synthase CF1 beta subunit 58.558 5.3 1 

hypothetical protein SORBIDRAFT_10g001640 15.069 6.76 1 

Chrome b559 subunit alpha 10.229 4.83 1 

putative C4 phosphoenolpyruvate carboxylase 94.898 6.81 1 

条带 b 

chloroplast ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase 6.031 5.11 1 

2.4  氨基酸分析结果 

由表 2 可知，上清液蛋白质和后混浊蛋白质的氨

基酸含量分别占样品干重的 19.82%和 11.82%，这与

凯氏定氮法测定的相应蛋白质含量为 29.49%和

18.43%有一定的差距，说明其中存在一定量的无机

氮。 

按照氨基酸比例计算，上清液蛋白质和后混浊蛋

白质的氨基酸组成结果显示，无论上清液蛋白质还是

后混浊蛋白质，谷氨酸、天冬氨酸、甘氨酸和异亮氨

酸含量均较高，说明它们是甘蔗原汁蛋白质的主要氨

基酸。不同饮料体系中，后混浊蛋白质的氨基酸组成

各有不同，谷氨酸是苹果汁后混浊蛋白质中的第一或

第二组成氨基酸[9]，而在啤酒混浊物中则发现了高含

量的脯氨酸[36]。在蛋白质水解过程中，谷氨酰胺和

天冬酰胺分别转化为谷氨酸和天冬氨酸，因此他们的

含量往往被高估[9]。脯氨酸和半胱氨酸均是疏水性较

强的氨基酸，其在后混浊蛋白质中的含量分别为上清
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液蛋白 1.44 和 1.95 倍。研究表明肽键与脯氨酸具有

空间位阻，这些蛋白质不能自由旋转形成有序螺旋，

从而使蛋白质高级结构变得松散无序，疏水位点暴

露，易与多酚相互作用形成沉淀[38]。而半胱氨酸含

有二硫键，贮藏会导致蛋白质去折叠，使隐藏于分子

内部的巯基、二硫键和疏水基团暴露，蛋白质间的相

互作用增强[39]。上清液蛋白质和后混浊蛋白质中疏

水性氨基酸的比例分别为 55.46%和 57.13%。根据

Lozano 等[28]经验公式计算后混浊蛋白质的平均疏水

值分别为 0.87，比上清液蛋白质的平均疏水值高 3%。

这与黄酒后混浊蛋白质的疏水值比上清液蛋白质高

16.46%有所不同[40]，可能是由于原料不同，后混浊

蛋白质的性质有所不同。上述结果表明甘蔗原汁后混

浊蛋白质和上清液蛋白质氨基酸的种类和含量差异

不明显，蛋白质的低疏水值不是导致甘蔗原汁后混浊

的主要因素。 

表2 上清液蛋白质和混浊物蛋白质的氨基酸组成 

Table 2 Amino acid composition of supernatant protein and haze protein 

上清液蛋白质  后混浊蛋白质 
名称 疏水值 

绝对含量/(m/m) 相对含量/%  绝对含量/(m/m) 相对含量/% 

Asp 0 2.41±0.23 12.18±0.53  1.62±0.13 13.67±0.89 

Thr 0.4 1.37±0.11 6.91±0.19  0.71±0.15 6.03±0.32 

Ser -0.3 1.07±0.09 5.41±0.23  0.62±0.11 5.25±0.23 

Glu 0 3.70±0.25 18.68±0.89  1.99±0.21 16.77±0.16 

Gly 0 1.64±0.13 8.26±0.12  0.85±0.18 7.18±0.23 

Ala 0.5 1.10±0.18 5.56±0.11  0.78±0.09 6.59±0.19 

Cys 1 0.11±0.03 0.55±0.09  0.13±0.01 1.07±0.05 

Val 1.59 1.28±0.06 6.45±0.37  0.76±0.03 6.40±0.39 

Ile 2.95 0.92±0.13 4.66±0.36  0.48±0.08 4.04±0.05 

Leu 1.8 1.61±0.15 8.14±0.32  0.80±0.11 6.77±0.17 

Tyr 2.3 0.77±0.03 3.88±0.16  0.42±0.03 3.57±0.23 

Phe 2.5 0.99±0.09 5±0.37  0.65±0.09 5.49±0.17 

Lys 1.5 1.02±0.11 5.15±0.09  0.75±0.11 6.35±0.33 

His 0.5 0.39±0.05 1.95±0.26  0.23±0.02 1.92±0.03 

Arg 0.75 0.79±0.03 3.98±0.18  0.5±0.03 4.25±0.18 

Pro 2.6 0.64±0.01 3.23±0.09  0.55±0.01 4.65±0.19 

Total  19.82±0.35 100.00  11.86±0.18 100.00 

Hφav（氨基酸平均疏水值）   0.84   0.87 

2.5  甘蔗原汁后混浊蛋白质二级结构分析 

FT-IR 能够有效分析食品成分的化学组成和构象

结构，是监测蛋白质二级结构变化的有效工具。常见

的二级结构有 α-螺旋、β-折叠、β-转角和无规卷曲等。 

由图 3 可以看出，在波段 500~1000 cm-1，上清液

蛋白质的吸光度明显大于后混浊蛋白质，而在酰胺 I

带（1600~1700 cm-1）处，却表现出相反的结果，相

对于上清液蛋白质，后混浊蛋白质的吸光度偏向于高

波段，说明后混浊蛋白质和上清液蛋白质的结构存在

差异。 

图 3b 为上清液蛋白质和后混浊蛋白质在酰胺 I

带的二阶导数图谱，二阶导数图谱显示上清液蛋白质

具有 5 个明显的峰，而后混浊蛋白质则具有 7 个峰。

对酰胺 I 带原始谱图（图 3a）分峰拟合，各峰所对应

的结构如表 3 所示。 

 
图3 甘蔗原汁蛋白质的傅立叶变换红外光谱图 

Fig.3 Fourier transform infrared spectrogram of sugarcane 

juice protein 

注：图 3a 为 1600~1700 cm-1 的原始谱图；图 3b 为

1600~1700 cm-1的二阶导数谱图。 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2022, Vol.38, No.7 

149 

表3 傅立叶红外光谱拟合图谱分析 

Table 3 Fitting analysis of FT-IR spectra 

上清液蛋白质后混浊蛋白质 
峰 

位置 峰面积/% 对应结构 位置 峰面积/% 对应结构 

1 1620.2 9.06 β-折叠 1618.5 9.29 β-折叠 

2 1635.0 25.01 β-折叠 1633.1 21.36 β-折叠 

3 1651.5 31.32 α-螺旋 1647.2 21.66 无规卷曲 

4 1663.8 17.28 β-转角 1658.0 20.85 α-螺旋 

5 1679.7 17.34 β-转角 1673.5 21.74 β-转角 

6    1686.0 4.4 β-转角 

7    1698.9 0.71 β-转角 

表4 甘蔗原汁后混浊蛋白质和上清液蛋白质二级结构含量 

Table 4 Secondary structure of protein composition in the haze 

protein and the supernatant protein 

结构 上清液蛋白质/% 后混浊蛋白质/% 

β-折叠 34.07±2.21 30.65±1.12 

无规卷曲  21.66±0.86 

α-螺旋 31.32±0.56 20.85±0.98 

β-转角 34.61±1.10 26.85±0.46 

由表 4 可知，后混浊蛋白质和上清液蛋白质的二

级结构组成存在显著的差异，其中后混浊蛋白质中无

规卷曲的含量为 21.66%，而上清液蛋白质则不含无规

卷曲结构，后混浊蛋白质的 α-螺旋和 β-转角含量分别

比上清液蛋白质低 33.43%和 22.42%，β-折叠含量差异

不大。研究表明蛋白质二级结构和疏水性存在相关性，

其疏水性与 α-螺旋的含量成负相关，与 β-折叠和无规

卷曲含量呈正相关[41]。甘蔗汁后混浊蛋白质具有高含

量的无规卷曲和低含量的α-螺旋结构，其疏水性更强，

蛋白质之间以及蛋白质与酚类等其他组分相互作用，

溶解度降低，从而促进甘蔗汁后混浊。此外，陶瓷膜

过滤甘蔗汁时，为了加快过滤速度，往往加热至 90 ℃

以增加通量，高温条件可能破坏了甘蔗汁蛋白质的空

间结构，疏水性残基暴露，从而导致蛋白质疏水性增

强，加速混浊和沉淀形成。 

3  结论 

以甘蔗原汁上清液蛋白质为对照，对比分析甘蔗

原汁后混浊物及其后混浊蛋白质的特性，结果表明： 

（1）甘蔗原汁形成沉淀的过程是复杂的，其后混

浊物中主要由蛋白质、总糖、总酚和灰分组成。 

（2）甘蔗原汁后混浊蛋白质分子量主要分布在

42 ku 左右和 20 ku 以下，分别鉴定出 12 种和 44 种蛋

白质，其中丰度较高的几种蛋白质为 protein Z，

PREDICTED：calmodulin-7 isoform X1，PREDICTED：

calcium-dependent protein kinase 34 isoformX1 和

hypothetical protein SORBIDRAFT_01g014740。 

（3）后混浊蛋白质氨基酸的平均疏水值略高于上

清液蛋白质，表明氨基酸组成的差异不是导致甘蔗汁

后混浊的主要原因。两者的二级结构差异明显，后混

浊蛋白质中具有高含量的无规卷曲和低含量的 α-螺

旋、β-转角结构。 

综上，分子质量大小低于 42 ku、疏水值高、α-

螺旋含量低和无规卷曲含量高的蛋白质更容易参与甘

蔗原汁后混浊。 
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