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高浓度下热诱导大豆蛋白聚集体流变特性研究
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摘要：为探讨大豆蛋白溶液聚集体性质对其流变性质的影响，通过热诱导不同质量浓度（００４ｇ／ｍＬ和 ００９ｇ／ｍＬ）

大豆蛋白溶液形成聚集体，并考察高浓度下（０１４ｇ／ｍＬ，高于临界凝胶质量浓度）聚集体溶液（聚集体浓溶液）的剪

切黏度和热致凝胶流变学性质。试验结果表明：蛋白质分子浓度是聚集体性质的关键因素，且随着初始热诱导蛋

白浓度的增大，聚集体平均粒径、暴露巯基含量、特性黏度增大。流变特性分析发现：初始热诱导蛋白浓度越高，聚

集体浓溶液的剪切黏度越大，而天然大豆蛋白溶液剪切黏度最小；在重新加热后，聚集体浓溶液产生了较弱的凝

胶，而天然大豆蛋白溶液产生的凝胶强度最强。上述结果表明热诱导大豆蛋白聚集可改变溶液流变性质，而不用

改变蛋白质浓度。
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　　引言

大豆分离蛋白（ＳＰＩ）作为一种重要的植物蛋白
和食品添加剂广泛应用于食品工业。高蛋白摄入对

人体健康非常重要。然而，高蛋白食品往往伴随差

的感官品质，食品中蛋白含量高使其质地稠密，吞咽

前需要更多的咀嚼
［１］
；另外，高蛋白食品随着储存

时间的增加会导致其质地硬化
［２］
。这些效应主要

是由于蛋白质分子相互作用形成网络结构造成

的
［３］
。

目前，对天然蛋白进行预处理是减少蛋白质稠

密网络结构形成的一个有效途径
［４］
。在食品生产

中，热处理是最常用的一种加工方式，用来对蛋白质

及其制品进行改性，以达到改善营养性和功能性的

目的。蛋白质分子受热后发生去折叠并且相互作用

形成聚集体，而这种聚集体的性质对其功能性具有

重要的影响
［５］
。近年来，国内外广泛研究了动植物

蛋白质在加热条件下通过非共价键进行组装形成聚

集体的结构
［６－９］

。一般而言，蛋白质聚集体在低于

其临界凝胶浓度下通过热处理产生，目前研究也主

要集中于热处理大豆蛋白稀溶液（聚集体稀溶液），

而高浓度蛋白质聚集体溶液（聚集体浓溶液）的应

用以及其流变性质还鲜有报道。何秀婷
［１０］
等将大

豆７Ｓ和１１Ｓ蛋白聚集体进行冷冻干燥，然后考察其
热致凝胶流变学性质，但是大豆蛋白聚集体在完全

干燥后功能特性及结构等都发生了显著的变

化
［１１－１２］

，这种方法不能完全反应聚集体浓溶液的性

质。

本文以大豆蛋白为研究对象，热诱导不同浓度

蛋白溶液聚集体（ＳＰＩＡ）形成，并通过旋转蒸发提高
聚集体浓度，比较聚集体浓溶液与天然大豆蛋白溶

液流变学性质，旨在探讨通过形成聚集体来调控其

流变性质。

１　材料与方法

１１　材料与设备
低温脱脂豆粕，山东万得福实业有限公司；盐

酸、氢氧化钠，天津永大化学试剂有限公司；ＤＴＮＢ，
阿拉丁试剂有限公司；甘氨酸、Ｔｒｉｓ（ＢＲ），上海凌峰
化学试剂有限公司；上述试剂无特殊说明外均为分

析纯。

ＭＣＲ３０２型旋转流变仪，奥地利 ＡｎｔｏｎＰａａｒ公
司；Ｒ ２１０型旋转蒸发仪，瑞士 ＢＵＣＨＩ公司；乌氏
粘度计（毛细管内径 ０５～０６ｍｍ），上海申谊玻璃
制品有限公司；ＺａｔａｓｉｚｅｒＮａｎｏＺＳ９０型粒度分布仪，
英国 Ｍａｌｖｅｒｎ公司；ＡＲ２１４０型分析天平，美国奥豪
斯仪器有限公司；Ｈ１８５０Ｒ型高速冷冻离心机，湖南
湘仪离心机有限公司；水浴锅，上海精宏实验设备有

限公司；ＵＶ １８００ＰＣ型紫外可见分光光度计，上海
美普达仪器有限公司；ＰＨＳ ３Ｃ型 ｐＨ计，上海理达



仪器厂；７８ＨＷ １型磁力搅拌器，杭州仪表电机有
限公司；ＦＤ １Ｃ ５０型冷冻干燥机，北京博医康实
验仪器有限公司；ＫＪ２３００型凯氏定氮仪，瑞典 Ｆｏｓｓ
公司。

１２　试验方法
１２１　大豆分离蛋白的制备与聚集体形成

采用碱溶酸沉法制备大豆分离蛋白（ＳＰＩ），将
低温脱脂豆粕按液料比１５ｍＬ／ｇ的比例与去离子水
混合，室温搅拌２ｈ后 １００００ｇ离心 ３０ｍｉｎ，取上清
液用１ｍｏｌ／ＬＨＣｌ调 ｐＨ值至 ４５（等电点），４℃下
静置２ｈ后８０００ｇ离心 １０ｍｉｎ，取蛋白凝乳重新溶
于去离子水中，１ｍｏｌ／ＬＮａＯＨ调节 ｐＨ值至中性，然
后１００００ｇ下离心 ３０ｍｉｎ除去少量不溶物，透析
２４ｈ后冷冻干燥。测其蛋白质质量分数为９２５％。

配置不同质量浓度的 ＳＰＩ溶液（００１、００２、
００３、００４、００５、００６、００７、００８、００９ｇ／ｍＬ），室
温下搅拌 １０ｍｉｎ后于 ４℃静置 １２ｈ以充分水合，
１００００ｇ离心３０ｍｉｎ后过０４５μｍ滤膜以去除任何
不溶性杂质。将得到的溶液注入具塞试管后置于水

浴进行热处理，热处理方式分别为 ７０℃、２４ｈ和
９０℃、３０ｍｉｎ，热处理完成后迅速置于冰浴中冷却至
室温（２０℃）。

为了提高聚集体浓度，将上述聚集体溶液进行

旋转蒸发使蛋白质最终质量浓度达到 ０１４ｇ／ｍＬ，
旋转蒸发温度为 ４０℃。根据其质量变化粗略得出
聚集体浓度，凯氏定氮法测定蛋白质准确含量。此

溶液定义为大豆蛋白聚集体浓溶液。

１２２　聚集体浊度测定
采用吸光度法测其浊度，检测温度为室温，波长

５４０ｎｍ。
１２３　聚集体表观黏度测定

取１ｍＬ样品置于平板上，剪切速率扫描范围为
００１～１０００ｓ－１，获得流动曲线，温度为２５℃。所有
测定至少重复３次。
１２４　聚集体粒度测定

蛋白质粒径的测定采用 Ｍａｌｖｅｒｎ粒度分布仪，
将热处理后的样品稀释至蛋白质量浓度为 ２ｍｇ／ｍＬ
的溶液，经０４５μｍ滤膜过滤后，于 ２５℃进行测量，
取３次测量平均值。
１２５　聚集体特性黏度测定

采用稀溶液黏度测量法
［１３］
测定溶液的特性黏

度。将００４ｇ／ｍＬ和００９ｇ／ｍＬ聚集体溶液分别稀
释至００２０、００１５、００１０、０００５ｇ／ｍＬ。采用乌氏黏
度计 （毛细管内径 ０５～０６ｍｍ，粘度计常数
０００８８１０ｍｍ２／ｓ２）测量上述稀释液的黏度，黏度计
置于２５℃水浴中，每个样品平行测量 ３次，每次误

差不得超过０２ｓ，溶液的增比黏度计算公式为

ηｓｐ＝
ｔ－ｔ０
ｔ０

（１）

式中　ｔ———溶液流出毛细管的时间
ｔ０———纯溶剂流出毛细管的时间

在无限稀释条件下

ｌｉｍ
ｃ→０

ηｓｐ
ｃ
＝［η］ （２）

式中　ｃ———大豆蛋白质量浓度
因此，特性黏度［η］（单位：ｄＬ／ｇ）以 ηｓｐ／ｃ对 ｃ

作图，外推到 ｃ→０的截距值［１４］
。

１２６　聚集体暴露巯基测定
暴露巯基含量测定采用 Ｅｌｌｍａｎ法［１５］

。主要配

置试剂及测试方法如下：

（１）Ｔｒｉｓ Ｇｌｙ缓冲液（ｐＨ值 ８０）：精确称取
１０４１８ｇＴｒｉｓ，６７５６ｇ甘氨酸，１４９８ｇＥＤＴＡ二钠，
加入去离子水定容至１０００ｍＬ。

（２）ＤＴＮＢ溶液（４ｍｇ／ｍＬ）：４ｍｇＤＴＮＢ试剂溶
于１ｍＬＴｒｉｓ Ｇｌｙ缓冲液。

暴露巯基含量测定：分别取上述聚集体溶液

０５ｍＬ至 ５ｍＬＴｒｉｓ Ｇｌｙ缓冲液中，添加 ５０μＬ
ＤＴＮＢ溶液，在２５℃下保温１ｈ于４１２ｎｍ比色，摩尔
消光系数取１３６００Ｌ／（ｍｏｌ·ｃｍ）［１６］。
１２７　聚集体浓溶液流变性质测定

剪切速率扫描：将１ｍＬ大豆蛋白聚集体浓溶液
置于 ＭＣＲ３０２型流变仪的平板上，所选夹具为锥板
（型号：ＣＰ ５０ １，直径：５０ｍｍ，１°），测试温度为
２５℃，剪切速率范围：０１～３００ｓ－１，每隔 ５ｓ取一个
点，样品平行测量 ３次，每次测试间隔时间 １０ｍｉｎ。
０１４ｇ／ｍＬ天然 ＳＰＩ溶液作为对照。

动态振荡测试：大豆蛋白聚集体浓溶液热诱导

凝胶形成，将约５ｍＬ样品倒入同心圆筒中，待转子
（型号：ＤＧ２６７）到达测量部位时，在样品表面滴加
少许硅油以防水分挥发。２５℃平衡２ｍｉｎ，温度范围
变化趋势为 ２５℃—９５℃—２５℃，升／降温速率为
２℃／ｍｉｎ，应变为 １％，频率 １Ｈｚ。随后对所得凝胶
进行频率扫描：２５℃下００１～１０Ｈｚ。收集每个样品
储能模量 Ｇ′、耗能模量 Ｇ″和 ｔａｎδ（Ｇ″／Ｇ′），取 １Ｈｚ
时的数据比较形成凝胶的特性。所设应变值在热诱

导蛋白网络结构的线性粘弹区（预试验所得）。每

个样品测３次。

２　结果与讨论

２１　大豆蛋白聚集体性质
在蛋白质聚集过程中，浊度是表征蛋白质聚

集程度的重要指标
［１７］
。大豆蛋白两种热诱导聚集
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体的浊度变化见图 １，随着蛋白质浓度的增大，两
种热诱导聚集体的浊度变化呈线性增长趋势。对

其进行线性拟合，两者符合一元线性回归方程。

两种热处理方式的浊度浓度拟合曲线的斜率分别

为 ００５４和 ００４６，说明 ９０℃、３０ｍｉｎ热诱导聚集
体的浊度增长速率要快于 ７０℃、２４ｈ，说明前者是
一种更为剧烈的处理手段，蛋白质在此热处理下

聚集程度更高。

图 １　不同浓度大豆蛋白热诱导聚集体浊度和表观黏度

Ｆｉｇ．１　Ｔｕｒｂｉｄｉｔｙａｎｄａｐｐａｒｅｎｔｖｉｓｃｏｓｉｔｙｏｆｈｅａｔｉｎｄｕｃｅｄ

ｓｏｙｐｒｏｔｅｉｎａｇｇｒｅｇａｔｅｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ＳＰＩｓｏｌｕｔｉｏｎ
　
大豆蛋白不同热诱导聚集体的表观黏度结果见

图１，随着大豆蛋白浓度的增大，聚集体的表观黏度
　　

（剪切速率１２８ｒ／ｍｉｎ，２５℃）呈现增加趋势。当蛋白
质量浓度小于或等于 ００４ｇ／ｍＬ时，两种聚集体表
观黏度相近且增幅较小；质量浓度大于 ００４ｇ／ｍＬ
时，两种聚集体表观黏度大幅增大且 ９０℃、３０ｍｉｎ
下聚集体的表观黏度要明显高于 ７０℃、２４ｈ的聚集
体。在蛋白质稀溶液中，表观黏度表示的是蛋白质

分子与水分子之间相互作用；随着蛋白浓度的增大，

至少有两个因素影响溶液的表观黏度：蛋白与蛋白

之间的相互作用逐步占据主导并且有更多的水分子

被固定，导致了高浓度蛋白体系的表观黏度增

大
［１８］
；聚集体间的相互铰链。由于在热处理过程

中，蛋白质分子形成聚集体，在蛋白质高浓度区域，

聚集体的浓度相应也变高。根据高分子物理，聚合

物溶液存在一个临界浓度：Ｃ ～３Ｎ
４πＲ３

；此处，Ｎ为聚

集体的个数，Ｒ为聚集体的半径，Ｃ表示在此浓度
下，聚集体可能相互铰链。当溶液中集聚体浓度达

到该数值时，表观黏度对集聚体浓度的依存性会发

生突变
［１９］
，如图 １中所示，在蛋白质质量浓度大于

００４ｇ／ｍＬ时，表观黏度呈指数增长。对不同大豆蛋
白热处理后产物的表观黏度进行数据拟合后，发现

其符合指数模型（Ｒ２＞０９９），这可以用来预测不同
浓度大豆蛋白溶液热处理的黏度，为蛋白质的改性

提供方便。

由表 １所示，不同大豆蛋白浓度产生了不同的
聚集体粒径和特性黏度。在相同加热条件下，高的

大豆蛋白浓度产生更大的聚集体粒径和更高的特性

黏度。特性黏度广泛地用于分析合成聚合物、生物

大分子、纳米颗粒和胶体的性质
［２０］
，表示的是单个

分子对溶液黏度的贡献。

表 １　不同热诱导条件下 ＳＰＩ聚集体性质

Ｔａｂ．１　ＰｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆＳＰＩａｇｇｒｅｇａｔｅｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｈｅａｔｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

　热处理工艺 ＳＰＩ质量浓度／（ｇ·ｍＬ－１） 平均粒径 ｄ／ｎｍ 巯基摩尔质量浓度／（μｍｏｌ·ｇ－１） ［η］／（ｄＬ·ｇ－１）

７０℃、２４ｈ ００４ ６３７±１８ａ ２７５±０１１ａ ０２９

７０℃、２４ｈ ００９ １２８３±１４ｂ ６７６±０３５ｂ ０６８

９０℃、３０ｍｉｎ ００４ ７０９±０９ｃ ３０３±０１４ｃ ０３２

９０℃、３０ｍｉｎ ００９ １４０８±１９ｄ ８０３±０５７ｄ ０７６

　　注：同一列不同字母表示差异显著。

　　蛋白质聚集体形成过程有两个阶段：①蛋白质
单个分子的去折叠，让疏水基团暴露到分子表面。

②不同蛋白质分子疏水基团间的相互成键。上述两
阶段既是个连续反应又是个竞争反应

［２１］
。在热处

理的开始阶段，由于蛋白质分子的疏水基团暴露在

水溶液中的几率很少，所以，在该阶段蛋白质分子主

要经历的是单分子的去折叠；但随着加热时间的延

长，不同蛋白质分子的疏水基团逐渐暴露并且相互

成键。

随着蛋白质溶液浓度的增大，在热处理过程中

分子间碰撞的机会增多，能促进蛋白纤维化聚集形

成的速度，导致形成的聚集体粒径越大，从而特性黏

度更大。一般来说，加热导致蛋白质去折叠及聚集，

去折叠改变了暴露巯基含量，从而改变了聚集体的

反应活性（形成二硫键的能力）。在 ７０℃、２４ｈ处理
下，高的蛋白质量浓度产生了更多的暴露巯基，表明
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００９ｇ／ｍＬ溶液产生的聚集体相比 ００４ｇ／ｍＬ产生
的聚集体有更高的反应活性，９０℃、３０ｍｉｎ热处理下
的聚集体有同样的现象。

图２为不同热处理后大豆蛋白聚集体的粒径分
布。从图可以看出，随着处理浓度的增大，系统的粒

径分布向大颗粒方向靠拢。初始蛋白浓度高的溶液

经过９０℃或 ７０℃热处理后产生了更大的聚集体，
００４ｇ／ｍＬ和００９ｇ／ｍＬＳＰＩ溶液９０℃、３０ｍｉｎ热诱
导聚集体的平均粒径分别为 ７０９ｎｍ和 １４０８ｎｍ，
经过７０℃、２４ｈ热诱导聚集体的平均粒径分别为
６３７ｎｍ和 １２８３ｎｍ，而天然大豆蛋白分子的平均
粒径为３５ｎｍ［２２］，可以确定热处理后大豆蛋白分子
发生了聚集，而且由图可以看出样品的粒径分布较

为均一，说明聚集体的转化率较高。此外，相同浓度

下９０℃热诱导蛋白质聚集的程度要大于 ７０℃热诱
导样品。

图 ２　００４ｇ／ｍＬ和 ００９ｇ／ｍＬ大豆蛋白溶液

热诱导聚集体粒径分布图

Ｆｉｇ．２　Ｓｉｚｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆａｇｇｒｅｇａｔｅｓｏｒｉｇｉｎａｔｉｎｇｆｒｏｍ

００４ｇ／ｍＬａｎｄ００９ｇ／ｍＬＳＰＩｓｏｌｕｔｉｏｎｓｂｙｈｅａｔｔｒｅａｔｍｅｎｔ
　

图 ３　００４ｇ／ｍＬ和 ００９ｇ／ｍＬ大豆蛋白溶液

热诱导聚集体特性黏度

Ｆｉｇ．３　Ｒｅｄｕｃｅｄｖｉｓｃｏｓｉｔｉｅｓｏｆｈｅａｔｉｎｄｕｃｅｄｓｏｙｐｒｏｔｅｉｎ

ａｇｇｒｅｇａｔｅｓｆｒｏｍ００４ｇ／ｍＬａｎｄ００９ｇ／ｍＬＳＰＩｓｏｌｕｔｉｏｎｓ

图３可以推导出大豆蛋白溶液聚集体的特性黏
度。从图可以得出，００９ｇ／ｍＬＳＰＩ溶液产生的聚集
体特性黏度在相同加热条件下大于００４ｇ／ｍＬ溶液
产生的聚集体（具体数值见表 １），聚集体特性黏度
随着初始蛋白浓度的增大而变大，这与粒径分析结

果相一致，因为聚集体的特性黏度与其粒径相关。

聚集体在溶液中的粒径分布不同，对溶液黏度的贡

献也不同，即溶液的特性黏度不同
［２３］
。此外，大豆

蛋白溶液特性黏度还取决于聚集体分子的形状、结

构及其相互作用。

２２　大豆蛋白聚集体浓溶液的流变性质
２２１　９０℃、３０ｍｉｎ

通过旋转蒸发浓缩大豆蛋白聚集体溶液，使其

达到凝胶临界浓度，根据凯氏定氮法分析浓缩后

００４ｇ／ｍＬ和００９ｇ／ｍＬ大豆蛋白聚集体质量浓度
分别为（０１３９±０００３）ｇ／ｍＬ和（０１３９±０００１）ｇ／ｍＬ。
比较其与 ０１４ｇ／ｍＬ天然大豆蛋白溶液的剪切黏
度，结果见图 ４，天然大豆蛋白溶液的剪切黏度最
小，而聚集体浓溶液表现出显著高的剪切粘度。此

外，天然大豆蛋白溶液近似于牛顿流体，聚集体浓溶

液则表现出非牛顿流体。００９ｇ／ｍＬ聚集体浓溶液
在剪切速率小于１ｓ－１时有轻微的剪切增稠，这可能
是由于在此热诱导下蛋白质聚集体形成了微弱的结

构，在低剪切速率下聚集体纠缠加剧，导致剪切黏度

增大；随着剪切速率的增大，出现剪切变稀现象，可

能是这种微弱的结构被破坏或者分子取向的结果。

００９ｇ／ｍＬ聚集体浓溶液剪切黏度高于 ００４ｇ／ｍＬ
聚集体浓溶液５～１０倍，高于天然大豆蛋白溶液约
２０倍。在蛋白质浓度相近的情况下，这种差异是因
为高浓度聚集体的粒径较大导致体系密度低，从而

拥有更高的溶剂体积效应。

图 ４　９０℃、３０ｍｉｎ热诱导大豆蛋白聚集体

浓溶液的剪切黏度

Ｆｉｇ．４　Ｓｈｅａｒｖｉｓｃｏｓｉｔｉｅｓｏｆｈｅａｔｉｎｄｕｃｅｄｓｏｙｐｒｏｔｅｉｎ

ａｇｇｒｅｇａｔｅｓｕｎｄｅｒ９０℃ ｆｏｒ３０ｍｉｎ
　
热处理大豆蛋白聚集体（９０℃、３０ｍｉｎ）浓溶液

ｔａｎδ值都小于 １，说明在重新加热和冷却后形成了
凝胶。天然大豆蛋白凝胶的 ｔａｎδ最小，表明其形成
固体性能最好的凝胶。而聚集体浓溶液形成凝胶的

ｔａｎδ比天然大豆蛋白大，表示其形成凝胶的强度弱，
说明其形成凝胶的三维网络结构不如天然大豆蛋白

好，这可能是由于热诱导后蛋白质分子聚集导致粒

径变大，再次加热后形成了比较粗糙的结构，不如天

然蛋白质一次加热凝胶结构致密。
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２２２　７０℃、２４ｈ
７０℃、２４ｈ热诱导 ００４ｇ／ｍＬ和 ００９ｇ／ｍＬ大

豆蛋白聚集体浓缩后的蛋白质量浓度分别为

（０１４１±０００２）ｇ／ｍＬ和 （０１４０±０００３）ｇ／ｍＬ。
图５是聚集体浓溶液和天然蛋白溶液的剪切黏度，
结果和９０℃、３０ｍｉｎ热诱导聚集体的剪切黏度相一
致。００９ｇ／ｍＬ大豆蛋白聚集体浓溶液的剪切黏度
高于００４ｇ／ｍＬ聚集体浓溶液的剪切黏度，而天然
蛋白质溶液的剪切黏度是最低的。天然大豆蛋白溶

液近似于牛顿流体，而聚集体浓溶液则表现出非牛

顿流体（剪切变稀）。

图５　７０℃、２４ｈ热诱导大豆蛋白聚集体浓溶液的剪切黏度

Ｆｉｇ．５　Ｓｈｅａｒｖｉｓｃｏｓｉｔｉｅｓｏｆｈｅａｔｉｎｄｕｃｅｄｓｏｙｐｒｏｔｅｉｎ

ａｇｇｒｅｇａｔｅｓｕｎｄｅｒ７０℃ ｆｏｒ２４ｈ
　
７０℃、２４ｈ热诱导大豆蛋白聚集体浓溶液 ｔａｎδ

值大于天然大豆蛋白 ｔａｎδ，且 ００４ｇ／ｍＬ聚集体浓
溶液的 ｔａｎδ值尤其的高，说明其形成了非常弱的凝
胶。这个趋势与９０℃、３０ｍｉｎ热处理下大豆蛋白聚
集体的凝胶相一致。

２３　大豆蛋白聚集体浓溶液的凝胶流变性质
图６是大豆蛋白聚集体浓溶液凝胶储能模量与

时间的关系图，如图所示，与天然 ＳＰＩ对照，在相同
浓度下热诱导大豆蛋白聚集体的凝胶强度显著变

弱；在相同热诱导下，００９ｇ／ｍＬ溶液聚集体形成的
凝胶强于００４ｇ／ｍＬ溶液聚集体形成的凝胶。在加
热初始阶段，聚集体浓溶液的储能模量值要高于天

然大豆蛋白溶液，这是因为经过热诱导后大豆蛋白

形成了粒径较大的聚集体；随着加热的进行，天然

ＳＰＩ溶液储能模量最先快速上升，而聚集体浓溶液
储能模量上升时间则显著慢于天然 ＳＰＩ溶液，这是
因为天然蛋白质在加热过程中很快变性发生聚集，

而经过热处理的大豆蛋白溶液已经完全变性并形成

聚集体，最后随着加热的继续进行，聚集体开始交联

　　

重排形成凝胶。一般而言，在不添加其他物质的情

况下，浓度相同的蛋白质其凝胶强度应该无差异，而

本试验则表现出显著的不同。最主要的原因是热诱

导蛋白质形成聚集体导致体系发生改变，具体而言

影响其凝胶强度的因素有聚集体（蛋白质分子）的

粒径、聚集体密度和聚集体的反应活性。００９ｇ／ｍＬ
聚集体相比 ００４ｇ／ｍＬ聚集体有更高的暴露巯基
（见表１），其在网络结构中形成二硫键能够增大凝
胶强度

［２４］
，所以 ００９ｇ／ｍＬ聚集体形成更强的凝

胶；但反应活性高的聚集体并不一定形成更强的凝

胶，比如同为００９ｇ／ｍＬ聚集体，９０℃下聚集体的反
应活性高于 ７０℃下反应活性，而其凝胶强度弱于
７０℃下凝胶，这可能与其聚集体粒径和密度相关，因
为聚集体的密度决定其相互作用的几率。因此，聚

集体最终凝胶强度由其粒径、密度和反应活性等确

定，通过热诱导大豆蛋白形成聚集体可以显著降低

其凝胶强度。

图 ６　大豆蛋白聚集体浓溶液热凝胶储能模量

Ｆｉｇ．６　Ｃｈａｎｇｅｓｉｎｓｔｏｒａｇｅｍｏｄｕｌｕｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｇｅｌｓ

ｆｒｏｍｈｅａｔｉｎｄｕｃｅｄａｇｇｒｅｇａｔｅｓａｎｄｎａｔｉｖｅｐｒｏｔｅｉｎ
　

３　结论

（１）大豆蛋白质浓度对其集聚体的性质起着关
键的作用，随着热诱导初始蛋白浓度的增大，蛋白质

溶液的浊度呈线性增长趋势，而其表观黏度符合指

数模型；聚集体粒径、暴露巯基含量和特性黏度同样

随着蛋白浓度的增大而增大。

（２）将聚集体质量浓度提高到 ０１４ｇ／ｍＬ，初
始热诱导蛋白浓度越高，聚集体浓溶液的剪切黏度

越大，而天然大豆蛋白溶液剪切黏度最小；在重新加

热后，聚集体浓溶液产生了较弱的凝胶，而天然大豆

蛋白溶液产生的凝胶强度最强。聚集体的凝胶性质

主要由聚集体的粒径、密度和反应活性决定。
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