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小麦面筋蛋白分子聚集态对脱酰胺程度的影响 
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摘要：本研究以从稀到浓的小麦面筋蛋白溶液为对象，对其进行湿热脱酰胺处理，分析了湿热脱酰胺改性过程中当蛋白浓度从

极稀到亚浓变化时，小麦面筋蛋白分子结构和聚集态变化对脱酰胺程度的影响。实验结果表明：小麦面筋蛋白脱酰胺程度、水解度和

Zeta 电位随着蛋白原始聚集态的增大而显著降低，且脱酰胺程度和水解度随小麦面筋蛋白原始聚集态变化呈现线性相关性。小麦面筋

蛋白分子内作用力随着蛋白原始聚集态的增强而显著增大，红移程度则减小。小麦面筋蛋白分子内部非共价键包括疏水键和氢键在蛋

白分子中起主导作用，二硫键作用微小。以上结果说明小麦面筋蛋白聚集形态与湿热有机弱酸脱酰胺速率具有较强的相互关系，蛋白

原始的聚集形态是决定分子结构伸展程度和脱酰胺改变趋势的最重要因素。 
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Abstract A series of diluted and concentrated wheat gluten solutions were used in this experiment to carry out deamidation under moist 

heat. During the moist-heat-induced denaturation, the effect of molecular structure and aggregation state of wheat gluten on the degree of 

deamidation was analyzed. The results showed that the degree of deamidation, degree of hydrolysis, and zeta potential significantly decreased 

with increasing aggregation of native wheat gluten. Additionally, both degree of deamidation and hydrolysis had a good linear relationship with 

the changes in the aggregation state of wheat gluten. The intermolecular force of wheat gluten significantly increased with increasing 

aggregation of native wheat gluten, and the red shift became smaller. The intermolecular noncovalent bonds, including hydrogen bonding and 

hydrophobic interaction, were the main molecular forces for the aggregated wheat gluten; disulfide bonds had a minimal effect. These results 

demonstrated that the aggregation state of native wheat gluten is closely related to the rate of wheat gluten deamidation via moist heat treatment 

using food-grade organic acid. The aggregation state of native wheat gluten is the most important factor for the unfolding degree of protein 

molecules and aggregation trends of wheat gluten. 
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有机酸脱酰胺是脱酰胺改性蛋白质中较为新的

方法之一[1~2]，也是近年本领域的研究热点。其原理是

在湿热条件下利用有机酸缓慢释放出的 H
+催化蛋白

质中酰胺基转化为羧基[3]，增多了蛋白表面负电荷，

增强了蛋白静电排斥力，减少了蛋白内氢键，伸展了

蛋白分子空间结构，进而对其进行分子修饰和适度变

性，改变其功能特性。有效的脱酰胺改性可改变谷物

蛋白分子结构和改善功能特性，拓宽其在蛋白饮料、 

收稿日期：2014-10-30 

基金项目：国家自然科学青年基金项目资助（31201287） 

作者简介：廖兰（1982-），女，博士，硕士生导师，研究方向：食品生物技

术 

风味增强剂等食品领域中的应用范围。目前，国内外

研究蛋白脱酰胺改性的酸原料仍局限于盐酸，仍存在

肽键水解程度难控制、部分氨基酸异构化、氯丙醇的

产生以及蛋白部分功能特性缺失等难以解决的问题。

可食性有机弱酸，如醋酸、琥珀酸、柠檬酸等，含有

-COOH 可电离出 H
+，且作为酸味调节剂广泛使用于

食品加工中，在食品加工中不可避免会对食品蛋白进

行脱酰胺改性。特别是有机酸脱酰胺改性的小麦面筋

蛋白对肠胃抗醇溶免疫球蛋白抗体的免疫活性方面研

究已逐渐引起学术界重视，并取得了突破性的进展。

酰胺基团与 H
+接触能力与影响因素是研究脱酰胺改

性蛋白的关键。蛋白中酰胺基团的暴露程度是影响其
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与 H
+接触的最直接因素，而蛋白质的结构特性和聚集

态则是影响蛋白酰胺基团的暴露程度的重要因素。对

于原始小麦面筋蛋白，当它与水接触时，快速形成的

网络状结构[4]。从分子微观的层面来看，该网络状结

构形成包括分子内部和分子间巯基和二硫键相互变

化，以及蛋白质分子与水分子形成大量氢键的过程，

所以，该网络状形成是一典型的分子聚集过程。本研

究以具有典型分子结构特征的小麦面筋蛋白为研究对

象，控制其蛋白溶液从稀到浓变化，用以调控蛋白分

子间间距和原始分子聚集态，研究原始小麦面筋蛋白

聚集形态与湿热有机弱酸脱酰胺速率相互关系，系统

地揭示食品加工中有机酸脱酰胺改性的作用意义，

以期对以后指导改性小麦面筋蛋白的研究和利用提供

理论指导。 

1  实验部分 

1.1  材料与设备 

小麦面筋蛋白：购于河南莲花集团，质量分数为

79.95% (干基)蛋白。设备：电动搅拌机（AM300S-P，

上海昂尼仪器仪表有限公司，中国）；高速冷冻离心机

（TGL-20MB，长沙湘智离心机有限公司，中国）；电

泳仪（DYCZ-24DN，北京六一仪器厂，中国）；pH

计（PHS-3C，上海仪电科学仪器股份有限公司，中国）；

氨氮分析仪（DWS-296，上海精科有限公司，中国）；

激光粒度分布测定仪（Zetasizer Nano ZSP，马尔文仪

器有限公司，英国）；荧光分光光度计（FluoroMax-4，

HORIBA Jobin Yvon，法国）；实验所用化学试剂均为

分析纯。 

1.2  实验方法 

1.2.1  脱酰胺过程[5]
 

配置含柠檬酸（0.04 mol/L）的小麦面筋蛋白（质

量分数 10%）悬浮液，常温水化 8 h 后，9,000 r/min、

4 ℃下离心 10 min，收集上清液，并将其逐步稀释配

置成从浓到稀的四种浓度（10 mg/mL、1 mg/mL、0.1 

mg/mL、0.01 mg/mL），后放入杀菌锅（121 ℃）加热

10 min（待杀菌锅预热到 100 ℃时放入样品，处理完

毕后快速放气取出），于冰浴中快速冷却，后 9,000×g、

4 ℃下离心 10 min 得上清液。得到的上清液于-4 ℃透

析 24 h 除去盐离子后，冷冻干燥，得到样品。其中 0.1 

mg/mL、0.01 mg/mL，为了保护此状态的蛋白聚集态，

准备有效浓度的冻干蛋白样品，采取低温（40 ℃）旋

转蒸发浓缩样品蛋白溶液，浓缩至蛋白浓度约 1 

mg/mL 时，结束浓缩后，再冷冻干燥。 

1.2.2  脱酰胺程度的测定 

脱酰胺程度表示为样品脱酰胺产生的氨与样品

完全脱酰胺产生的氨的百分比。样品脱酰胺产生的氨

是通过氨氮分析仪测定在脱酰胺过程中氨的释放量。

完全脱酰胺产生的氨是将 1 g 蛋白样品密封于装有 5 

mL 6 mol/L 盐酸的安倍管中，于杀菌锅(121 ℃)湿热处

理 90 min 后，用康散皿测定其氨的释放量。 

1.2.3  水解度的测定[6] 

改性蛋白溶液水解度的测定参考 pH-Stat 法。水

解开始时，调节反应体系的 pH 为 8.0，在反应过程中

用 0.01 mol/L NaOH 调节体系 pH 始终保持在 8.00± 

0.02。反应结束后，记录消耗的 NaOH 量。按下式计

算蛋白的水解度： 

)/()(100(%) hmVCDH    

式中：C 为消耗碱液的浓度(mol/L)；V 为消耗碱液的体积

(mL)；α 为 α-NH2 的平均解离度；m 为样液中蛋白质量(g)；h

为每克底物蛋白中肽键的毫摩尔数（mmol）。 

1.2.4  Zeta 电位的测定[7]
 

各冻干样品配置成 1 mg/mL 溶液用于进行 Zeta

电位测定。测定前用水滤膜（450 nm）过滤除杂。测

定条件如下：比色池规格为 1 cm 聚苯乙烯池，采用一

对 0.45 cm
2铂电极，间距为 0.4 cm。测定温度为 25 ℃，

温度平衡时间为 2 min，测定时取 1 mL 样品液于比色

池中。数据测三次取平均值。 

1.2.5  凝胶电泳分析（SDS-PAGE） 

配置浓度为 10%丙烯酰胺分离胶，浓度为 2.5%、

交联度为 2.6%浓缩胶。配置样品提取液为 0.0625 

mol/L Tris-HCl，5%（体积分数）β-巯基乙醇，2%（质

量分数）SDS，10%（体积分数）丙三醇，0.002%（体

积分数）溴酚蓝，pH 6.8。将不同浓度的冻干样品溶

于样品提取液配制成 2 mg/mL 蛋白溶液。电泳上样量

为 15 μL，开始电泳时电流为 40 mA，待样品进入分

离胶后改为 80 mA，当染料前沿距橡胶框底边 1.5 cm

时，停止电泳，用考马斯亮兰 R250 染色 2 h 后，脱色

2 h
[8]。 

1.2.6  分子力作用的测定[9]
 

通过测量样品蛋白在不同还原性溶剂的溶解性

差异间接对改性前后小麦面筋蛋白的分子力变化进行

测定。所用的还原溶剂包括：0.05 mol/L，pH 4.4 的

PBS(S1)；0.05 mol/L，pH 4.4 含 1% (m/V) SDS 的磷酸

盐缓冲液(PBS)(S2)；0.05 mol/L，pH 4.4 含 6 mol/L 尿

素(urea)的 PBS(S3)；0.05 mol/L，pH 4.4 含 2% (V/V) β-

巯基乙醇的 PBS(S4)；0.05 mol/L，pH 4.4 含 1%(m/V) 

SDS 和 2%(V/V) β-巯基乙醇的 PBS(S5)；0.05 mol/L，

pH 4.4 含 1% (m/V) SDS 和 6 mol/L urea 的 PBS (S6)。
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将2 mg/mL的蛋白样品分别加到5 mL的上述溶剂中，

室温下用磁力搅拌器搅拌 2 h。S4 同 S5 搅拌前于

100 ℃水浴 20 min。此后，全部样品于 10,000×g 离心

20 min。取 4 mL 的上清液加 20% (m/V)TCA 至最后浓

度为 10%。样品于 0~3 ℃保存 18 h，然后再于 10,000×g

离心 20 min。将沉淀用 0.5 mol/L 的 NaOH 溶解。溶

解蛋白含量的测定用双缩尿法。溶解度以 0.5 mol/L 的

NaOH 提取的蛋白百分比表示。 

1.2.7  内源性荧光扫描[10]
 

用 0.01 mol/L pH 4.4 的磷酸盐缓冲液配置以下测

定样品(0.2 mg/mL，30 mL)，分别为：未经任何处理

的原始小麦面筋蛋白和四个浓度分为 0.01 mg/mL、0.1 

mg/mL、1 mg/mL、10 mg/mL 的改性小麦面筋蛋白。

荧光分光光度计测定条件为：激发波长为 295 nm，发

射与激发狭缝宽均为 5 nm，PMT Voltage 为 500 V，

在 300~400 nm 波长范围内记录发射光谱。荧光发射

谱的背景散射用缓冲溶液校正。 

1.2.8  数据处理 

所有实验均进行平行实验，重复 2~3 次；样品的

测定均重复 3~5 次，结果应用 SPSS(version13.0)软件

中 LSD 多维分析法进行方差和显著性分析（p<0.05）。 

2  结果与讨论 

2.1  小麦面筋蛋白原始聚集态对改性脱酰胺

程度的影响 

 
图 1 浓度对湿热脱酰胺处理过程中小麦面筋蛋白脱酰胺程度

的影响 

Fig.1 Effect of wheat gluten concentration on the degree of 

deamidation by moist heat treatment 

注：图中标注不同字母表示差异显著（p < 0.05）。 

由图 1可知湿热条件下小麦面筋蛋白原始聚集态

对其脱酰胺程度影响显著，小麦面筋蛋白脱酰胺程度

随着蛋白浓度的增大而显著降低（p<0.05）。当蛋白浓

度为 10 mg/mL 时，其脱酰胺程度为 1.26%，而当蛋

白浓度为 0.01 mg/mL 时，其脱酰胺程度明显高于其他

样品的脱酰胺程度，至 24.25%，是前者的 19 倍。

Schih
[11]指出在酸性条件下，脱酰胺程度与 H

+和隐藏

在蛋白内部的谷氨酰胺和天冬酰胺残基接触机会有

关。因此，由以上结果可以推断得知，当小麦面筋蛋

白溶液为 10 mg/mL 和 1 mg/mL 较高浓度时，蛋白分

子内部巯基和二硫键相互作用较强，发生了一定程度

的交缠聚集，因而与水分子形成氢键较少，蛋白分子

结构伸展程度较小，导致柠檬酸在溶液体系中释放的

H
+不易与蛋白分子中的谷氨酰胺和天冬酰胺残基接

触产生脱酰胺作用。当蛋白浓度为 0.1 mg/mL 时，由

于此时蛋白浓度不高，随着浓度降低分子间距逐渐增

大，蛋白分子间/内相互作用得到减弱，蛋白分子与水

分子之间的作用增强，原始蛋白的聚集程度减小，蛋

白分子在溶液体系中能够更好的展开，从柠檬酸电离

出的H
+可以与蛋白分子中的Asn和Glu残基更好的接

触，因此脱酰胺程度增加。当小麦面筋蛋白浓度为 0.01 

mg/mL 时，此时随着浓度降低分子间距进一步增大，

蛋白分子间或分子内相互作用力显著减小，在水溶液

中可以较好地展开，暴露出了更多的酰胺残基与 H+

接触，因此，蛋白脱酰胺程度显著增加。值得讨论的

是，当蛋白浓度为 0.01 mg/mL 时，虽然其脱酰胺程度

达到 24%，但脱酰胺程度并不是很高，可能有两种原

因：此时蛋白分子间的作用力以疏水相互作用占主导，

也有可能是当量体积氢离子浓度最低，故小麦面筋蛋

白的脱酰胺程度并为未达到 100%。  

2.2  小麦面筋蛋白原始聚集态对其水解度的

影响 

 
图 2 浓度对湿热脱酰胺处理过程中小麦面筋蛋白水解度的影

响 

Fig.2 Effect of wheat gluten concentration on the degree of 

hydrolysis during deamidation by moist heat treatment 

注：图中标注不同字母表示差异显著（p < 0.05）。 

由图 2 可以看到，在湿热脱酰胺的过程中，小麦
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面筋蛋白分子发生了水解。当小麦面筋蛋白的浓度由

0.01 mg/mL 增大至 10 mg/mL 时，其水解度则逐渐从

40.64%降低到 1.99%。通过分析改性过程中脱酰胺程

度和水解度的相关性，得到 R
2
=0.96。以上结果说明

小麦面筋蛋白原始聚集态显著影响了分子结构展开程

度和酰胺基团暴露程度，进而影响了小麦面筋蛋白在

脱酰胺改性过程中脱酰胺能力。前人的研究[12]以及本

课题组前期的研究[13~14]发现当盐酸等无机强酸遇水

后立刻电离成活性强大的 H
+，立刻参与催化肽键的断

裂反应，在湿热改性中，直接导致了蛋白水解，其脱

酰胺反应是伴随效应。通过挑选不同的有机酸作为研

究对象，结合根据 Shih
[15]和 Kato

[16]报道来自于有机羧

酸的 H
+，因羧基电离出 COO-阴离子基团结合于蛋白

带正电酰胺基团减小了整个酰胺基团与H离子结合的

静电斥力，本课题组前期研究发现有机酸脱酰胺作用

更专一，能较好地对蛋白侧链酰胺基团进行脱酰胺改

性，对肽键水解作用微弱。相关蛋白构效关系的研究

报道，但凡涉及水解度，均推理认为是分子肽链减小

主导了分子官能团改变的趋势，是蛋白功能特性改变

的主导因素之一。通过以上两组实验，证明了小麦面

筋蛋白聚集形态与湿热有机弱酸脱酰胺速率具有较强

的相互关系，也证明了在此条件下，蛋白原始的聚集

形态才是决定分子结构伸展程度和脱酰胺改变趋势的

最重要因素。 

2.3  小麦面筋蛋白原始聚集态对其 Zeta 电位

的影响 

 
图 3 浓度对改性小麦面筋蛋白 Zeta电位的影响 

Fig.3 Effect of wheat gluten concentration on Zeta potential of 

modified wheat gluten 

注：图中标注不同字母表示差异显著（p<0.05）。 

如图 3 所示，蛋白分子的表面电荷随着蛋白浓度

的增加大致呈现上升的趋势。当蛋白浓度为 0.01 

mg/mL 和 0.1 mg/mL 时，体系蛋白分子的表面电荷为

负电荷，而当蛋白浓度为 1 mg/mL 和 10 mg/mL 时，

小麦面筋蛋白分子的表面所带电荷为正电荷。这是由

于当蛋白浓度为 0.01 mg/mL 时，其脱酰胺程度较高，

体系蛋白大量的天冬氨酸残基和谷氨酰胺残基中的酰

胺基转变羧基。而当蛋白浓度为 1 mg/mL和 10 mg/mL

时，虽然此时蛋白分子经过柠檬酸湿热脱酰胺处理，

由于蛋白溶液浓度较高，原始蛋白分子间相互作用力

强，到交缠在一起而聚集程度较高，酰胺基团暴露程

度低，其脱酰胺程度也就较低，产生的负电荷也较少。

同时，在蛋白脱酰胺的过程中，会伴随着羧基质子化

过程，故使蛋白浓度为 1 mg/mL 和 10 mg/mL 的蛋白

分子的表面电荷为正电荷。而蛋白浓度为 1 mg/mL 时

的蛋白分子表面所带正电荷高于 10 mg/mL 浓度的蛋

白分子表面所带正电荷，但差距并不显著，可能是因

为这两种浓度的脱酰胺程度接近（图 1），当蛋白浓度

为 1 mg/mL 时羧基质子化的作用强于 10 mg/mL 的蛋

白溶液中的羧基质子化作用，因此导致 1 mg/mL 蛋白

分子表面所带正电荷最高。该结果说明，原始蛋白聚

集态直接影响了蛋白中 COOH-含量，进一步验证了小

麦面筋蛋白原始聚集态显著影响了分子结构展开程度

和酰胺基团暴露程度，进而影响了酰胺基团与 H
+接触

能力。 

2.4  小麦面筋蛋白原始聚集态对其亚基条带

分布的影响 

 
图 4 浓度对改性小麦面筋蛋白凝胶电泳图谱 

Fig.4 Effect of wheat gluten concentration on SDS-PAGE; results 

of modified wheat gluten 

注：相同热处理，不同浓度的湿热脱酰胺的小麦面筋蛋白

还原电泳图（M：标准蛋白；CK：未经湿热处理的原始小麦面

筋蛋白；条带 1:10 mg/mL 预脱酰胺改性小麦面筋蛋白；条带 2：

1 mg/mL 预脱酰胺改性小麦面筋蛋白；条带 3：0.1 mg/mL 预脱

酰胺改性小麦面筋蛋白；条带 4：0.01 mg/mL 预脱酰胺改性小

麦面筋蛋白）。 

小麦面筋蛋白主要是由麦醇溶蛋白和麦谷蛋白
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组成，含量约占小麦面筋蛋白总量 90%，其谱带归属

见图 4 中 CK 样品条带右侧标注所示。麦谷蛋白是多

链三维网络状蛋白，属于非均质的大分子聚合物，相

对分子量大，一般为 40 ku~300 ku，由 17~20 种不同

的多肽亚基组成。其亚基分为高分子量谷蛋白亚基

（HMW-GS）和低分子量谷蛋白亚基（LMW-GS）。

在 SDS-PAGE中，HMW-GS的分子量约为 90~147 ku。

LMW-GS 分子量大约为 34~54 ku，并根据迁移率可分

为 B、C、D 三个部分。麦醇溶蛋白是单体蛋白，其

分子量较小约为 30~80 ku。在 SDS-PAGE 中，根据迁

移率可将醇溶蛋白分成 α、β、γ和ω四种类型，其分

别占醇溶蛋白总量的 25%、30%、30%和 15%
[17]。从

图 4 中可以看出，湿热条件下小麦面筋蛋白原始聚集

态显著影响高分子麦谷蛋白和低分子麦谷蛋白 B、C

组分，以及 ω-醇溶蛋白亚基条带的变化，并且除 0.1 

mg/mL 的样品外，随浓度从浓到稀基本逐渐消失。该

结果基本验证了图一和二的研究结论原始蛋白聚集态

显著影响其脱酰胺程度和水解程度，说明随着浓度的

减小，改性后蛋白分子羧基含量增加，蛋白分子结构

展开，溶液体系柠檬酸电离出的氢离子和蛋白分子中

的肽键接触机会增多，蛋白分子发生水解几率增大。

值得注意的是 1 mg/mL 和 0.1 mg/mL 的 60 ku~70 ku

分子量范围内出现了新的亚基条带，特别是 1 mg/mL

较为明显，说明可能经过柠檬酸湿热脱酰胺改性后，

脱酰胺和水解产生的小分子肽段重新聚集形成了新的

聚集体。该聚集体可能是高分子量的麦谷蛋白亚基弱

解离成该分子量蛋白亚基相互聚集，也有可能是小麦

面筋的蛋白中的醇溶蛋白与低分子量麦谷蛋白亚基经

过分子间作用力，聚集形成了该分子量的蛋白亚基。

Schofield 等[17]指出小麦面筋蛋白在一定温度处理时

其分子量将向高分子量转移，特别是当处理温度为

75 ℃以上时麦谷蛋白和醇溶的蛋白分子将相互或者

各自发生交联反应。而此次脱酰胺的处理温度为

121 ℃，会使蛋白分子内氢键和二硫键发生重排，使

蛋白分子重新聚集在一起。 

2.5  小麦面筋蛋白原始聚集态对其内部分子

力作用的影响 

如图 5 所示，有如下发现：（1）随着浓度的增大，

蛋白质分子间作用力不断增大，说明小麦面筋蛋白随

浓度其聚集程度增加而增大，通过浓度变化条件其聚

集程度可行有效；（2）对同一浓度的蛋白，大致变化

趋势如下：SDS and Urea(S6)>SDS(S2)>Urea(S3)> ME 

(S4)>PBS(S1)>SDS and ME(S5)，该结果说明经柠檬酸

湿热脱酰胺后小麦面筋蛋白分子内和分子间的分子间

作用力以氢键和疏水键为主；（3）比较 S2、S3 和 S6，

可以得出经脱酰胺后小麦蛋白分子内部，疏水键占主

导作用；（4）比较 S4 和 S5，其打断的是二硫键，所

对应的蛋白浓度比较低，说明二硫键在脱酰胺后的对

维持小麦面筋蛋白分子结构的作用较低，这可能是因

为湿热柠檬酸脱酰胺后分子间/内静电斥力增强，小麦

面筋蛋白分子展开，疏水性基团暴露出来，因此疏水

相互作用和氢键作用增强。而此次实验是在 121 ℃的

高温下进行，而高温有助于氢键，使二硫键发生重排，

使其在蛋白分子中作用减弱；（5）当蛋白浓度为 0.1 

mg/mL 和 1 mg/mL 时，其样品 S2 含量基本相等，这

可能与经柠檬酸湿热脱酰胺后小麦面筋蛋白分子会在

浓度为 0.1 mg/mL 时发生聚集有关，而聚集体中的主

要作用力是氢键和疏水键，这与电泳图的电泳条带一

致。 

 
图 5 浓度对改性小麦面筋蛋白分子作用力的影响 

Fig.5 Effect of wheat gluten concentration on the intermolecular 

forces of modified wheat gluten 

2.6  内源性荧光扫描 

 
图 6浓度对改性小麦面筋蛋白内源性荧光扫描图的影响  

Fig.6 Effect of wheat gluten concentration on the endogenous 

fluorescence spectra of modified wheat gluten 

从图 6 和表 2 可以看出：（1）对比未经处理的小

麦面筋蛋白，当蛋白浓度为 10 mg/mL 时，出峰波长

从 346.2 nm 变到 344.6 nm，荧光光谱发生了蓝移，说
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明在此浓度时色氨酸周围的微环境非极性增强，色氨

酸暴露程度减少，蛋白发生较强烈地聚集。这可能有

两方面原因：一是因为蛋白分子进行了脱酰胺反应使

酰胺基变成了羧基，但因为脱酰胺程度低，故生成的

羧基数量少，而此时的蛋白的 Zeta 电位为正电荷，两

者之间有较强静电相吸。二、当蛋白浓度为 10 mg/mL

时，原始蛋白分子间发生重叠缠绕，分子间相互作用

力较大（图 5），蛋白原始聚集程度较大；（2）当蛋白

浓度为 1 mg/mL、0.1 mg/mL 和 0.01 mg/mL 时，蛋白

分子的荧光光谱发生了明显红移，从表 2 中可以看到，

蛋白浓度为 0.1 mg/mL 的蛋白分子的荧光光谱红移程

度低于 1 mg/mL，这个可能是因为在蛋白浓度为

0.1mg/mL 时，蛋白分子间又发生了聚集，致使色氨酸

残基暴露减少，这与蛋白还原电泳图中的条带相对应；

（3）蛋白浓度为 0.01 mg/mL 时，其蛋白分子的荧光

光谱红移程度最高，这与其脱酰胺程度最高有关。 

表 1 浓度对改性小麦面筋蛋白内源性荧光扫描峰值和峰高的

影响 

Table 1 Effect of wheat gluten concentration on emission 

maximum and peak height of modified wheat gluten 

样品 出峰处/nm 峰高 

原始小麦面筋蛋白 346.2 378.2 

10 mg/mL 344.6 359.3 

1 mg/mL 349.7 572.8 

0.1 mg/mL 348.2 391.9 

0.01 mg/mL 350.0 514.9 

3  结论 

本文通过调节小麦面筋蛋白原始浓度(蛋白浓度

从极稀到亚浓变化)调控其聚集程度，研究了在柠檬酸

湿热脱酰胺处理 10 min 后，小麦面筋蛋白的分子结构

及聚集行为的变化，主要有以下结论：小麦面筋蛋白

原始聚集态显著影响其脱酰胺程度、水解度、Zeta 电

位（负电荷）、分子内作用力和蛋白三级结构，小麦面

筋蛋白脱酰胺程度、水解度和 Zeta 电位（负电荷）随

着蛋白原始聚集态的增大而显著降低，且脱酰胺程度

和水解度随小麦面筋蛋白原始聚集态变化呈现线性相

关性。小麦面筋蛋白分子内作用力随着蛋白原始聚集

态的增强而显著增大，红移程度则减小。小麦面筋蛋

白分子内部非共价键包括疏水键和氢键在蛋白分子中

起主导作用，二硫键作用微小。以上结果说明小麦面

筋蛋白聚集形态与湿热有机弱酸脱酰胺速率具有较强

的相互关系，蛋白原始的聚集形态才是决定分子结构

伸展程度和脱酰胺改变趋势的最重要因素。 
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