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种曲发酵对玉米浆蛋白质降解程度和抗氧化
活性提升的影响
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摘　要：本研究以玉米加工副产物玉米浆（Corn Steep Liquor，CSL）为原料，利用具有高蛋白酶活性的种曲发酵降解

CSL蛋白质，响应面优化发酵条件，探究发酵对其抗氧化活性的影响。结果表明，最佳工艺参数为：种曲（按蛋白

酶酶活计）添加量 28 U/mL、温度 53 ℃、发酵时间 5 h、pH5.7，发酵 CSL中可溶性蛋白含量为 137.83±2.07 mg/mL，
较未发酵 CSL增加了 8.81%。发酵促进了 CSL中蛋白的水解和小肽含量提升，降低了 CSL中蛋白质平均粒径，

Zeta电位绝对值显著增加（P<0.05）。发酵后 CSL蛋白质二级结构中 α-螺旋相对含量降低了 4.59%，β-折叠增加

了 2.82%，β-转角增加了 1.77%。扫描电子显微镜（SEM）显示，CSL中的大分子蛋白质被降解成具有折叠和多孔

表面结构的碎片。当浓度为 5 mg/mL时，发酵后 CSL的 DPPH自由基清除率为 51.35%±2.06%，ABTS+自由基清

除率为 92.23%±1.57%，FRAP值为 38.54±1.78 µmol/L，较未发酵组分别提高了 11.85%、7.16%和 21.77%。本研究

为玉米副产物的高值化利用开发新型植物基蛋白资源开辟了新路径。
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Abstract：This study utilized corn steep liquor (CSL), a byproduct of corn processing, as the raw material. Koji with high
protease  activity  was  employed to  ferment  and  degrade  CSL proteins,  and  fermentation  conditions  were  optimized  using
response surface methodology to investigate the effect of fermentation on its antioxidant activity. The results showed that
the optimal process parameters were: Koji addition (based on protease activity) of 28 U/mL, temperature of 53 ℃, fermen-
tation time of 5 h,  and pH of 5.7.  Under these conditions,  the soluble protein content in fermented CSL reached 137.83±
2.07 mg/mL, representing an 8.81% increase compared to unfermented CSL. Fermentation promoted the hydrolysis of pro-
teins in  CSL and  increased  the  content  of  small  peptides,  reduced  the  average  particle  size  of  CSL proteins,  and  signifi-
cantly increased the absolute value of Zeta potential (P<0.05). After fermentation, the relative content of α-helix in the sec-
ondary structure of CSL proteins decreased by 4.59%, while β-sheet increased by 2.82%, and β-turn increased by 1.77%.
Scanning electron microscopy (SEM) revealed that the macromolecular proteins in CSL were degraded into fragments with
folded and porous surface structures. At a concentration of 5 mg/mL, the DPPH radical scavenging rate of fermented CSL
was 51.35%±2.06%, the ABTS+ radical scavenging rate was 92.23%±1.57%, and the FRAP value was 38.54±1.78 µmol/L,
representing increases of 11.85%, 7.16%, and 21.77%, respectively, compared to the unfermented group. This study opens a
new pathway for the high-value utilization of corn byproducts and the development of novel plant-based protein resources.

Key words：corn steep liquor proteins；seed koji fermentation；protein degradation；microstructure；antioxidant activity

玉米作为全球主要的粮食作物，2024年全球玉

米总产量约为 12.18亿吨，我国玉米总产量占全球第

二位，占比约为 23%。近年来，玉米加工业稳步扩

张，其中，玉米淀粉是全球玉米加工业中规模最大、

增长最稳健的核心支柱产业。玉米浆（Corn Steep
Liquor，CSL）是玉米湿法生产淀粉过程中形成的主

要副产物之一[1]。美国农业部数据显示 2024年全

球 CSL年产量超过 1800万吨。CSL中含有大量的

蛋白质、可溶性糖和硫化物，目前并没有得到有效利

用，造成了大量的资源浪费，以及带来了环境污染问

题[2]。因此，CSL中主要成分开发对玉米加工副产物

的综合利用具有重要意义[3]。

研究发现，CSL中蛋白质占比高达 46%（干基），

主要由清蛋白和醇溶蛋白组成，目前多被用作动物高

蛋白饲料[4]。例如，MOGHADAM等[5] 利用 CSL作

为反刍动物日粮中蛋白质的低成本来源。近年来，相

关研究进一步揭示了 CSL蛋白具有促进植物生长和

增强植物对非生物胁迫耐受性的潜力[6−7]。随着植物

基蛋白需求的激增，CSL中蛋白的结构解析与功能

优化已成为研究热点问题。与此同时，CSL凭借价格

低廉、原料易获取的优势，以及富含氮源、碳源、维生

素等营养成分的特性，在发酵领域已获得广泛应用。

但现有研究多将其作为工业发酵的营养基质使用，且

添加量有限，导致对 CSL的整体需求量较低[8]。相

比之下，以 CSL自身为发酵底物的相关研究较少。

这可能是由于 CSL酸度较高，且含有过量的亚硫酸

盐，大多数工厂难以对其进行充分开发利用。关注

CSL中蛋白质功能性质提升，拓宽 CSL利用新途径

具有显著的现实意义。玉米浆蛋白质经降解（如酶

解、发酵等方式）生成的小分子肽促进了其理化性质

和功能特性的提高。例如，降解产生的抗氧化肽等可

作为功能性食品基料；同时，降解后的蛋白质更易被

畜禽、水产动物消化吸收，能有效提高饲料利用率。

因此，聚焦 CSL中蛋白质功能性质的提升，探索其发

酵利用的新途径，对于推动 CSL中蛋白资源的高效

转化、提高其在食品与饲料领域的应用价值具有重

要的现实意义。

大量文献已证实发酵会导致蛋白质二级结构发

生改变，蛋白质分子更加松散。发酵能有效分解原料

中具有抗性和难以消化利用的大分子蛋白，有利于改

善原料特性和蛋白质的品质[9−11]。其可能的机制是

将不易消化的蛋白聚合物降解为单体及其衍生物来

提高蛋白的消化率[12]。同时，发酵也是一种利用天然

物质生产或提取抗氧化活性化合物的有效技术[13]。

更重要的是，与商品酶制剂相比，微生物分泌的酶系

具有较高的经济效益。CSL自身复杂的体系导致大

多数微生物难以生长繁殖，通过种曲固态发酵能够破

解对菌种的适应性限制，解决直接发酵中微生物生长

难、酶活不足的核心问题，更有利于酶的稳定积累，

能为后续 CSL中蛋白质水解提供充足的催化动力，

保障水解效率。

米曲霉是一种常见的丝状真菌，属于曲霉属，不

分泌毒素，具有抵抗力强、生长快、营养需求不高，但

产酶活性高等特点，被广泛应用于食品、药品、化妆

品、农业等领域[14]。蛋白酶活性是米曲霉最重要的

特征[15]。米曲霉作为一种安全的发酵微生物，将其制

成种曲发酵 CSL，在发酵过程中分泌的内切蛋白酶

和外切蛋白酶能够有效水解蛋白质肽链，产生小分子

的肽段或氨基酸，实现低成本适度降低 CSL中的大

分子蛋白，增加可溶性蛋白含量，进而提升 CSL中蛋

白质的营养价值和利用率。本研究利用具有高蛋白

酶活性的种曲发酵降解 CSL蛋白质，并探究发酵对

其抗氧化活性的影响，推动了玉米加工副产物的高值

化利用，符合循环经济和绿色发展理念。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

玉米浆　龙江阜丰生物科技有限公司提供（齐

齐哈尔，中国），贮藏于 4 ℃ 下备用；麸皮、豆粕　当

地市场；Aspergillus oryzae YY-21　本团队自有专利

菌种（菌种保藏编号 CGMCC No.6381）；牛血清白蛋
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白（BSA）、干酪素、L-酪蛋白、三氯乙酸、三氯化铁、

2,4,6-三吡啶基三嗪（TPTZ）、福林酚乙液、乙酸钠　

上海麦克林生化科技有限公司；DPPH、ABTS　上海

源叶生物科技股份有限公司。

UV5紫外可见分光光度计　梅特勒-托利多贸

易（上海）有限公司；ZEN3700纳米粒度电位仪　马

尔文帕纳科公司；FTIR傅里叶变换红外光谱仪　德

国 Bruker光谱公司；Hitachi-SU8010扫描电子显微

镜　日本 HITACHI公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   种曲的制备及蛋白酶活力的测定　米曲霉种

曲的制备：取 15 g麸皮和 5 g豆粕依次加入三角瓶

中，加 3 mL玉米浆与 17 mL水搅拌均匀，121 ℃ 灭

菌 20 min。将 Aspergillus  oryzae YY-21制成孢子

悬浮液（2×107~3×107 个/mL），取 1 mL接种至三角

瓶中，培养温度为 30 ℃，培养时间 42 h，期间每间隔

4~5 h摇瓶一次。

种曲蛋白酶活力的测定：参照 SB/T 10317-1999
《蛋白酶活力测定法》中规定的方法。在 40 ℃ 下每

分钟水解酪蛋白产生 1 µg酪氨酸定义为 1个蛋白酶

活力单位。按照公式（1）计算种曲蛋白酶活力。

种曲蛋白酶活力(U/g) =
A
10
×4×N 式（1）

式中：A表示样品测定 OD值后查标准曲线得

相当的酪氨酸微克数；4表示 4 mL反应液取出 1 mL

测定（即 4倍），N表示酶液稀释的倍数，10表示反

应 10 min。

 1.2.2   玉米浆发酵条件优化　单因素实验：当固定发

酵温度为 52 ℃、发酵时间为 5 h、pH为 5.7时，以蛋

白酶酶活（湿基）为计量标准，设置种曲添加量梯度

为 23、25、27、29、31 U/mL，考察种曲添加量对可溶

性蛋白含量的影响；固定种曲添加量为 27 U/mL、发

酵时间为 5 h、pH为 5.7，设置发酵温度梯度为 48、

50、52、54、56 ℃，探究温度对可溶性蛋白含量的影

响；在种曲添加量 27 U/mL、发酵温度 52 ℃、pH5.7

条件下，设置发酵时间梯度为 3、4、5、6、7 h，分析发

酵时长的作用效果；保持种曲添加量 27 U/mL、发酵

温度 52 ℃、发酵时间 5 h，设置发酵 pH梯度为 5.3、
5.5、5.7、5.9、6.1，考察酸碱度对可溶性蛋白含量的

影响。发酵水解后玉米浆记作 CSLP。

响应面优化试验：基于发酵过程中可溶性蛋白

含量的变化，采用 Design  expert  8.06软件，根据

Box-Behnken试验设计评价不同因素之间的交互作

用，以确定 CSL发酵的最优条件，因素与水平设计见

表 1。

 1.2.3   可溶性蛋白含量的测定　采用 Folin-酚法，以

牛血清白蛋白（BSA）为标准蛋白，检测不同发酵条

件 CSL发酵物中可溶性蛋白含量。

 1.2.4   蛋白水解度（DH）的测定　根据 WEI等[16] 的

方法，采用甲醛滴定法测定样品中的氨基氮含量，记

作 Can（g/100 mL试样）；凯氏定氮法测定样品中总氮

含量记作 Ctn（g/100 mL试样）。二者比值即为蛋白

水解度。

DH(%) =
Can

Ctn
×100 式（2）

 1.2.5   小肽含量的测定　取液体试样 5  mL加入

5 mL 10%三氯乙酸溶液（TCA），静置 30 min，经

4000 r/min离心 5 min，取上清液经适当稀释后利用

Folin-酚法测定可溶性蛋白含量，即小肽含量。

 1.2.6   粒径分布和 Zeta电位测定　将样品配制成

1 mg/mL溶液，按照纳米粒度电位仪操作说明进行

粒径分布和 Zeta电位测定。

 1.2.7   傅里叶变换红外光谱测定　称取样品 0.1~

0.2 g，加入适量干燥溴化钾研磨后压片，采用傅里叶

变换红外光谱仪在 400~4000 cm−1 内进行扫描。

 1.2.8   扫描电镜测定　采用扫描电子显微镜（SEM），

在 3.0 kV加速电压下拍摄发酵前后 CSL形貌图像，

放大倍数为 20000×、5000×和 1000×。

 1.2.9   体外抗氧化活性测定

 1.2.9.1   DPPH自由基清除活性　参照 GUO等 [17]

的方法略有调整，样品浓度为 5 mg/mL，抗坏血酸

（VC）浓度为 1 mg/mL作为对照。将 1 mL待测溶液

与 2 mL DPPH溶液（0.2 mmol/L）混合反应 30 min，

5000 r/min离心 10 min后取上清液，在 517 nm处测

定其吸光度。

DPPH ·清除率(%) =
(
1− ADPPH −AE

A0

)
×100 式（3）

式中：A0 表示无水乙醇和 DPPH溶液的吸光

度；ADPPH 表示样品和 DPPH溶液的吸光度；AE 表示

样品和无水乙醇的吸光度。

 1.2.9.2   ABTS+自由基清除活性　参照 WU等[18] 的

方法略有调整，将 2.9 mL ABTS+（3.8 g/L）与 55 μL

过硫酸钾（37.8 g/L）混合，反应 12 h。加入 0.1 mL

浓度为 5 mg/mL的样品，反应间隔 5 min，在 734 nm

处测定吸光度。以抗坏血酸（VC）1 mg/mL作为对照。

ABTS+ ·清除率(%) =
(
1− AABTS −AE

A0

)
×100 式（4）

式中：A0 表示无水乙醇和 ABTS溶液的吸光

度；AABTS 表示样品和 ABTS溶液的吸光度；AE 表示

样品和无水乙醇的吸光度。

 

表 1    Box-Behnken试验因素及水平

Table 1    Box-Behnken test factors and levels

水平
因素

A蛋白酶酶活添加量（U/mL） B 温度（℃） C 时间（h） D pH

−1 25 50 4 5.5
0 27 52 5 5.7
1 29 54 6 5.9
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 1.2.9.3   总抗氧化活性（FRAP）　参照 QIAO等 [19]

的方法略有调整，采用铁离子还原法测定样品中的

FRAP指数。FRAP工作溶液：FeCl3（20 mmol/L）、
TPTZ（10 mmol/L）和乙酸钠（300 mmol/L）以 1:1:10
的体积比混合，37 ℃ 下孵育 10 min。样品浓度为

5 mg/mL。取 100 μL样品溶液与 3 mL FRAP工作

液混合，避光孵育 20 min，593 nm处测定吸光度。

使用不同浓度的 FeSO4（0.1、0.2、0.4、0.6、0.8和

1.0 mmol/L）绘制标准曲线。最佳拟合线方程：y=
0.4848x+0.2472，R2 值为 0.9994。

 1.3　数据处理

数据处理和统计分析采用 SPSS 27，采用方差分

析（ANOVA）和独立样本 T检验进行统计学差异检

验，P<0.05表示差异显著。所有实验至少三次重复，

结果表示为平均值±标准差（SD）。使用 OriginPro
2025进行绘图。

 2　结果与分析

 2.1　不同发酵条件对 CSL中可溶性蛋白含量的影响

从图 1A可知，可溶性蛋白含量随着蛋白酶酶活

添加量的增加呈先升高后降低的趋势。当蛋白酶酶

活添加量<27 U/mL时，体系中蛋白酶浓度是反应的

限制因素，蛋白质水解效率随酶量增加而提升。继续

增加蛋白酶浓度，体系中酶分子数量充足甚至过量，

底物大分子蛋白被持续彻底水解为游离氨基酸、小

分子肽类。其中，小分子水解产物稳定性差，易发生

聚合、絮凝沉淀，或进一步被微生物利用消耗，最终

使体系中可检测的可溶性蛋白含量降低。当蛋白酶

酶活添加量为 27 U/mL时，发酵液中可溶性蛋白含

量达到最高，为 132.65±2.25 mg/mL。
温度是决定微生物生理活性的关键参数，更是

影响酶活性的关键因素。由图 1B可知，当发酵温

度<52 ℃ 时，随着发酵温度的升高发酵液中可溶性

蛋白含量显著增加（P<0.05）。当发酵温度>52 ℃ 时，

随着发酵温度的升高发酵液中可溶性蛋白含量略有

降低。这可能是由于温度超过酶最适活性温度后，酶

失活速率超过反应加速速率，导致水解总速率下

降[20]。因此，单因素实验确定的最适发酵温度为

52 ℃。

图 1C展示了不同发酵时间对发酵液中可溶性

蛋白含量的影响。结果表明，随着发酵时间的延长，

发酵液中可溶性蛋白含量的变化整体呈现先升高后

降低的趋势。这可能是由于成熟种曲中已积累大量

高活性胞外蛋白酶及肽酶，接入发酵液后可立即与

CSL中蛋白接触，将紧密结构的大分子蛋白转化为

可溶性肽段，驱动可溶性蛋白含量快速上升[21]。当发

酵时间为 5 h时，发酵液中可溶性蛋白含量最高，为

133.08±1.12 mg/mL。发酵时间继续延长后，微生物

分泌的蛋白酶持续降解可溶性蛋白，同时营养物质匮

乏促使菌体自溶降解，最终造成发酵液中可溶性蛋白

含量下降[22]。

酶催化活性的发挥依赖特定 pH环境，因此发酵

体系不同 pH对玉米浆发酵液中可溶性蛋白含量具

有一定的影响。当 pH为 5.7时，发酵液中可溶性蛋

白含量出现峰值，进一步增加 pH其含量反而降低

（图 1D）。可能是由于中性蛋白酶的最适 pH多为

5.5~6.5，当 pH为 5.7时恰好处于其活性峰值区间，

且在此 pH下酸性蛋白酶和辅助肽酶等仍具有一定
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图 1    不同发酵条件对 CSL中可溶性蛋白含量的影响

Fig.1    Effects of different fermentation conditions on soluble
protein content in CSL

注：图中小写字母不同表示组间存在显著差异（P<0.05）。
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的活性，因此 pH为 5.7时可能是多种关键酶活性的

交集高效区[23]。

 2.2　Box-Behnken试验设计与结果

响应面优化试验结果见表 2。结果表明发酵液

中可溶性蛋白含量与自变量蛋白酶酶活添加量（A）、

温度（B）、时间（C）、pH（D）的回归方程为：Y=
137.28+1.82A+0.9950B+1.53C+0.6139D−0.1531AB+
0.0206AC+0.0869AD−0.2494BC−1.27BD−0.2069CD−
2.94A2−1.78B2−3.17C2−2.44D2。
 
 

表 2    响应面试验设计及结果
Table 2    Response surface experiment design and results

试验号
A：蛋白酶酶活

添加量
B：温度 C：时间 D：pH

可溶性蛋白含量
（mg/mL）

1 0 0 0 0 137.41
2 −1 1 1 −1 128.45
3 1 −1 −1 −1 123.87
4 0 0 0 0 137.04
5 0 0 0 0 137.13
6 0 0 0 0 137.62
7 1 −1 1 −1 128.08
8 0 −1 0 0 134.03
9 −1 −1 1 1 127.45
10 0 0 0 0 137.48
11 −1 0 0 0 132.02
12 −1 1 −1 −1 125.64
13 −1 −1 −1 −1 120.48
14 1 −1 1 1 131.37
15 0 0 0 −1 134.12
16 1 0 0 0 136.56
17 1 1 −1 1 127.91
18 1 1 1 1 129.97
19 0 1 0 0 136.87
20 −1 −1 1 −1 124.15
21 −1 −1 −1 1 124.34
22 0 0 0 1 135.46
23 1 −1 −1 1 128.44
24 −1 1 −1 1 124.46
25 1 1 1 −1 131.54
26 −1 1 1 1 126.63
27 0 0 1 0 135.88
28 1 1 −1 −1 128.65
29 0 0 −1 0 132.24

 

 2.3　回归方程显著性分析

为了考察回归模型的可用性及各因素之间的协

同效果，对回归方程进行方差分析，可溶性蛋白含量

回归模型的方差分析结果见表 3。
结果表明回归方程模型 P<0.0001呈极显著，模

型失拟项 P>0.05不显著，表明所建立模型的回归方

程有较好的拟合性，可以作为预测发酵液中可溶性蛋

白含量优化发酵工艺参数的模型。模型的决定系数

R2>0.99，校正决定系数 R2
Adj>0.99，以上数据表明该

模型的可靠性高。表 3中 A、B、C、D、BD、A2、

B2、C2、D2 的 P 值均<0.001，说明相关指标对可溶性

蛋白含量影响呈极显著。BC的 P<0.01呈高度显著

变化。CD的 P<0.05呈显著变化。各因素对可溶性

蛋白含量影响的顺序依次为：A（蛋白酶酶活添加量）

>C（时间）>B（温度）>D（pH）。

 2.4　交互作用分析

响应面可直观反映发酵因素对发酵液中可溶性

蛋白含量的交互作用。通过方差分析可知 BD对可

溶性蛋白含量的影响交互作用极显著（P<0.001），
BC交互作用高度显著（P<0.01），CD对可溶性蛋白

含量的影响交互作用显著（P<0.05），其交互作用如

图 2所示。

 2.5　发酵液中可溶性蛋白含量提升工艺条件优化

通过回归模型预测，得到玉米浆发酵最优工艺

条件参数：种曲蛋白酶酶活添加量 27.584 U/mL、温

度 52.662 ℃、时间 5.213 h、pH5.74。预测可溶性蛋

白含量为 137.845 mg/mL。考虑到实验的可操作性，

对玉米浆发酵工艺参数进行修正，分别为种曲添加量

（按蛋白酶酶活计）为 28 U/mL、温度 53 ℃、时间

5 h、pH5.7。
通过对上述参数优化验证，发现实际可溶性蛋

白含量为 137.83±2.07 mg/mL，实际值与模型预测值

之间的相对误差较小，二者契合度较好，说明回归模

型拟合度高，且具有可操作性。与未发酵 CSL相比

可溶性蛋白含量增加了 8.81%。

 2.6　蛋白水解度和小肽含量分析

蛋白质水解后蛋白质的营养价值和功能特征会

发生变化，蛋白质水解度（DH）是监测蛋白质水解程

度的重要参数，与肽的生理活性密切相关[16]。CSL
发酵前后蛋白质 DH如图 3所示，CSL中 DH为

22.70%±0.24%，这可能是由于玉米籽粒中天然存在

多种内源蛋白酶，这些酶在玉米成熟、储存及制浆过

程中仍可保持部分活性，直接催化蛋白质水解，导致

 

表 3    可溶性蛋白含量回归模型的方差分析

Table 3    Variance analysis of regression model for soluble
protein content

方差来源 平方和 自由度 均方 F值 P值 显著性

模型 763.33 14 55.52 574.72 <0.0001 ***
A-酶活添加量 59.66 1 59.66 628.86 <0.0001 ***

B-温度 17.82 1 17.82 187.84 <0.0001 ***
C-时间 41.98 1 41.98 442.53 <0.0001 ***
D-pH 6.78 1 6.78 71.50 <0.0001 ***
AB 0.3752 1 0.3752 3.95 0.0653
AC 0.0068 1 0.0068 0.0717 0.7925
AD 0.1208 1 0.1208 1.27 0.2770
BC 0.9950 1 0.9950 10.49 0.0055 **
BD 25.83 1 25.83 272.29 <0.0001 ***
CD 0.6848 1 0.6848 7.22 0.0169 *
A2 22.35 1 22.35 235.56 <0.0001 ***
B2 8.18 1 8.18 86.23 <0.0001 ***
C2 25.99 1 25.99 273.90 <0.0001 ***
D2 15.39 1 15.39 162.18 <0.0001 ***

残差 1.42 15 0.0949
失拟项 1.18 10 0.1183 2.46 0.1664
净误差 0.2406 5 0.0481
总离差 764.75 29

注：*显著差异（P<0.05）；**高度显著差异（P<0.01）；***极显著差异（P<
0.001）。
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未发酵 CSL的 DH较高 [24]。另外，玉米加工制成

CSL过程中使用亚硫酸溶液浸泡会诱导蛋白质的化

学水解。与 CSL相比，CSLP的 DH高度显著增加

（P<0.01），为 31.02%±0.35%。这可能是由于发酵过

程中分泌的酶引起的。

小肽被普遍认为比大分子蛋白质更容易吸收，

且功能活性更强，也是提高 CSL中蛋白质营养价值

和利用率的重要途径[22]。实验结果表明发酵前后

CSL中小肽含量显著增加（P<0.05），其中 CSLP中

小肽含量为 125.33±2.01 mg/mL，与 CSL相比增加

了 7.68%。这可能是由于米曲霉具有很强的分泌水

解酶的能力，主要是淀粉酶和肽酶，以及优异的蛋白

质分泌能力。研究发现，米曲霉比其他近亲物种具有

更多的肽酶基因，且其肽酶基因会通过基因复制进化

为多种同源酶[25]。因此，发酵后 CSLP中小肽含量

增加。

 2.7　粒径分布和 Zeta电位分析

如图 4所示，CSL和发酵后 CSL（即 CSLP）粒
径分布呈单一峰型，说明体系较稳定。其中，CSL的

中 位 径 （ D50） 为 1157  nm， CSLP的 中 位 径 为

354.4 nm。这可能是由于发酵作用破坏了 CSL中蛋

白质有序和紧凑的结构，从而减少了平均粒径，并将

其分解成更小的结构[26]。蛋白质水解物在很大程度

上对食物最终的质地口感、感官品质及健康价值的

提升发挥着重要作用[27]。另外，蛋白质水解前后的

Zeta电位变化是反映其表面电荷状态及胶体稳定性

差异的重要指标，可用于确定粒子间排斥或吸引的强

度。由图 4B可知，CSL和 CSLP的 Zeta电位分别

为−2.96±0.10 mV和−4.53±0.25 mV。水解过程中肽

键断裂，蛋白质分子被切割为小分子肽段，暴露更多

内部带电基团，导致表面电荷密度增加，且小分子肽
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Fig.2    Response surface diagrams of the interaction factors
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的分散性更好，减少了聚集体对电荷的屏蔽效应，因

此蛋白质的分解增加了 Zeta电位绝对值[28]。

 2.8　傅里叶变换红外光谱分析

傅里叶变换红外光谱（FTIR）技术是研究蛋白质

构象的有力工具，具有高分辨率、高灵敏度和高准确

性，以及操作快速简单等特点[29]。如图 5所示，发酵

前后 CSL的红外光谱显示出相似的峰位和形状，表

明其化学成分差异较小。在 3302 cm−1 附近的宽峰

表示 O-H键拉伸振动，与 CSL相比 CSLP峰强度降

低可能与发酵过程中部分 O-H键发生断裂有关[26]。

蛋白质的二级结构在 1600~1700 cm−1 波段与酰胺

Ⅰ带重合，1650 cm−1 附近出现的特征吸收峰可能是

由于蛋白质羰基 C-O基团的伸缩振动引起的，是

研究蛋白质二级结构最有信息量的带 [30]。1000~

1200 cm−1 范围内的特征峰通常被称为“糖”带，反映

了糖分子和蛋白质之间的共价键结合。
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图 5    发酵前后 CSL傅里叶变换红外光谱图
Fig.5    FTIR spectra of CSL before and after fermentation

 

红外光谱中酰胺Ⅰ带的定量分析能够通过解卷

积和二阶导数光谱进行曲线拟合来实现，可以作为蛋

白质结构分析的方法之一[31]。利用 Peakfit软件用于

酰胺Ⅰ带光谱的曲线拟合分析，如图 6所示，发酵前

后 CSL的 FTIR光谱对酰胺Ⅰ带表现出明显的曲线

拟合光谱。β-折叠为 1600~1640 cm−1，无规则卷曲

为 1641~1650 cm−1，α-螺旋为 1651~1660 cm−1，β-转

弯为 1661~1700 cm−1[30]。CSLP中蛋白质二级结构

的定量分析结果如表 4所示，α-螺旋相对含量降低

了 4.59%，β-折叠相对含量增加了 2.82%，β-转角相

对含量增加了 1.77%，表明 CSLP中蛋白发生了重组

（降解或聚集）。其中 α-螺旋与 β-折叠相对含量的比

值由 1.61降至 1.31，以及 α-螺旋含量的减少均可表

明蛋白质消化率的增加[32−33]。另外，释放的肽段重新

组装为 β-折叠和 β-转角，且因其结构紧凑、氢键密

集，可能抵抗酶解，从而在发酵后富集。发酵诱导次

级蛋白质组分变化并提高其质量的作用机制可能与

微生物酶和内源性酶的激活有关[32]。另一方面，发酵

前后 CSL蛋白质二级结构中均不存在无规则卷曲，

这可能是由于 CSL中的蛋白质本身具有较高的有序

结构，天然状态下无规则卷曲占比极低[34]。

 2.9　扫描电镜分析

利用扫描电子显微镜在 1000×、5000×和 20000×

放大倍数下分析了发酵前后 CSL的表面形貌。如

图 7所示，CSL呈现多孔状结构，相同放大倍数下发

酵后 CSLP的结构变得更加松散，呈现出更加破碎和

不规则的蜂窝状结构。发酵改变了 CSL的表面结

构。另外，结合发酵前后 CSL中蛋白质的二级结构
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图 6    CSL（A）和 CSLP（B）酰胺Ⅰ带谱图

Fig.6    AmideⅠbands of CSL (A) and CSLP (B)
 

表 4    发酵前后 CSL中蛋白质的二级结构组成

Table 4    Secondary structure contents of crude protein in CSL
before and after fermentation

项目
α-螺旋

相对含量（%）
β-折叠

相对含量（%）
β-转角

相对含量（%）

CSL 45.09±0.04a 27.99±0.03b 26.92±0.03b

CSLP 40.50±0.02b 30.81±0.04a 28.69±0.02a

注：表中相同指标标注的字母不同表示组间存在显著差异（P<0.05）。
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图 7    发酵前后 CSL的微观结构

Fig.7    Microstructural changes of CSL
before and after fermentation

注：（a）~（c）为发酵前 CSL的 SEM图像，放大倍数依次为
20000×、5000×和 1000×；（d）~（f）为发酵后 CSLP的 SEM图
像，放大倍数依次为 20000×、5000×和 1000×。
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可知，发酵后 α-螺旋相对含量减少、β-折叠相对含量

增加，β-折叠的刚性片状结构易通过氢键形成线性排

列的纤维状聚集体，最终呈现光滑棒状[35]。实验结果

说明种曲发酵过程中能够有效分解 CSL中的蛋白

质，这可能有利于提升发酵后 CSL蛋白的消化特性

和营养性能[36−37]。

 2.10　抗氧化活性分析

发酵是一种从天然物质中生产或提取抗氧化活

性化合物的有效技术。在蛋白质水解酶的作用下，特

定的肽键发生水解，从而产生丰富的肽含量。肽和蛋

白质水解物已经成为天然抗氧化剂的来源[13]。

由图 8可知，当样品浓度为 5 mg/mL时，CSLP

的 DPPH自由基清除率为 51.35%±2.06%，ABTS+自

由基清除率为 92.23%±1.57%，FRAP活性为 38.54±

1.87 µmol/L。较 CSL分别提高了 11.85%、7.16%

和 21.77%。CSLP的抗氧化活性显著高于 CSL（P<

0.05），这可能是由于大分子蛋白质受到空间位阻的

影响，不易与自由基结合，种曲发酵过程中 CSL中大

分子蛋白质的空间结构受到破坏，暴露出大量的酶切

位点和带电基团，更易与自由基结合[38−39]。

 3　结论
本研究提出了一种利用米曲霉种曲发酵改性玉

米浆蛋白质的新技术，实现低成本适度降低 CSL中

的大分子蛋白质，改性后 CSLP中蛋白水解度达

31.02±0.35%，与未发酵 CSL相比，可溶性蛋白和小

肽含量分别增加了 8.81%和 7.68%，蛋白质平均粒

径减小，Zeta电位绝对值显著增加。蛋白质二级结

构中 α-螺旋相对含量降低了 4.59%，β-折叠增加了

2.82%，β-转角增加了 1.77%。改性后玉米浆的抗氧

化活性显著提高，营养价值得到提升。本研究为玉米

浆中蛋白质作为植物源蛋白的开发利用奠定了基础，

也为玉米加工副产物的综合应用提供了新思路。

© The Author(s) 2026.  This  is  an  Open  Access  article   dis-
tributed  under  the  terms  of  the  Creative  Commons  Attribution
License (https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/).

参考文献 

 ［1］ WU W Q,  PANG B,  YANG R R,  et  al.  Improvement  of  the
probiotic potential and yield of Lactobacillus rhamnosus cells using
corn  steep  liquor[J].  LWT-Food  Science  and  Technology，2020，
131：09862.

 ［2］ XIONG K,  XUE S,  GUO H,  et  al. Ergothioneine：New func-
tional  factor  in  fermented  foods[J].  Critical Reviews  in  Food  Sci-
ence and Nutrition，2024，64（21）：7505−7516.

 ［3］ ZHOU K, YU J, MA Y. et al. Corn steep liquor：Green biolog-
ical  resources  for  bioindustry[J].  Applied Biochemistry   Biotech-
nology，2022，194：3280−3295.

 ［4］ 何志伟, 李培丽, 孙开济, 等. 发酵玉米浆的营养价值评定及

其对育肥猪生长性能和血清生化指标的影响[J]. 动物营养学报，
2023，35（12）：7668−7679. ［HE Z W, LI P L, SUN K J, et al. Eval-
uation  of  nutritional  value  of  fermented  corn  steep  liquor  and  its
effects on growth performance and serum biochemical indices of fin-
ishing pigs[J]. Chinese Journal of Animal Nutrition，2023，35（12）：
7668−7679.］

 ［5］ MOGHADAM P  Z,  AZARFAR A,  AZIZI  A. Effects of   dif-
ferent  carbohydrate  sources on the performance,  ruminal  and blood
metabolities  and  nutrients  digestibility  in  fattening  male-lambs  fed
corn steep liquor[J]. Journal of Animal Health and Behavioural Sci-
ence，2021，5（5）：1−6.

 ［6］  IVÁN N M, VALERIA N P, RAFAEL P M, et  al. Effects of
root  and  foliar  application  of  corn  steep  liquor  on  pepper  plants：
A physiological,  nutritional,  and  morphological  study[J]. Horticul-
turae，2023，9（2）：221.

 ［7］ ULLAH Z, YOUSAF M, SHAMI M M, et al. Effect of graded
levels  of  dietary  corn  steep  liquor  on  growth  performance,  nutrient
digestibility, haematology and histopathology of broilers[J]. Journal
of Animal Physiology and Animal Nutrition，2018，102（1）：395−402.

 ［8］ WAHJUDI S M W, PETRZIK T, OUDENNE F, et al. Unrav-
eling the potential  and constraints  associated with corn steep liquor
as  a  nutrient  source  for  industrial  fermentations[J].  Biotechnology
Progress，2023，39（6）：e3386.

 ［9］ DAI C H, HOU Y Z, XU H N, et al. Effect of solid-state fer-
mentation  by  three  different  Bacillus  species  on  composition  and
protein structure of soybean meal[J]. Journal of the Science of Food
and Agriculture，2021，102（2）：557−566.

 ［10］  YIN  H  C,  ZHANG  X  R,  HUANG  J.  Study  on  enzymatic
hydrolysis  of  soybean  β-conglycinin  using  alkaline  protease  from

 

100A

B

C

80

60

a

c
b

a
c

b

a

c

b

40

20

0

100

80

60

40

20

0

VC CSL CSLP

VC CSL CSLP

VC CSL CSLP

140

40

30

20

10

0

D
PP

H
·清

除
率

 (%
)

A
B

TS
+ ·清

除
率

 (%
)

FR
A

P 
(μ

m
ol

/L
)

图 8    发酵前后 CSL的 DPPH·清除率（A）、ABTS+·清除率
（B）和 FRAP活性（C）

Fig.8    DPPH· scavenging rate (A), ABTS+· scavenging rate (B)
and FRAP activity (C) of CSL before and after fermentation
注：图中小写字母不同表示组间存在显著差异（P<0.05）。

 · 266 · 食品工业科技 2026年  8 月

https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2020.109862
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2020.109862
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2020.109862
https://doi.org/10.1080/10408398.2023.2185766
https://doi.org/10.1080/10408398.2023.2185766
https://doi.org/10.1080/10408398.2023.2185766
https://doi.org/10.1007/s12010-022-03904-w
https://doi.org/10.1007/s12010-022-03904-w
https://doi.org/10.1007/s12010-022-03904-w
https://doi.org/10.3390/horticulturae9020221
https://doi.org/10.3390/horticulturae9020221
https://doi.org/10.1111/jpn.12758
https://doi.org/10.1111/jpn.12758
https://doi.org/10.1002/btpr.3386
https://doi.org/10.1002/btpr.3386
https://doi.org/10.1002/jsfa.11384
https://doi.org/10.1002/jsfa.11384


Bacillus  subtilis  ACCC  01746  and  antigenicity  of  its  hydro-
lysates[J]. Grain & Oil Science and Technology，2020，4（1）：18−25.

 ［11］ GANTUMUR M A, SUKHBAATAR N, JIANG Q W, et al.
Effect of modified fermented whey protein fortification on the func-
tional,  physical,  microstructural,  and  sensory  properties  of  low-fat
yogurt[J]. Food Control，2024，155：110032.

 ［12］  SAMTIYA  M,  ALUKO  R  E,  DHEWA  T.  Plant  food  anti-
nutritional  factors  and  their  reduction  strategies：An  overview[J].
Food Production, Processing and Nutrition，2020，2（2）：309−314.

 ［13］ LIU Y Y, ZHOU Y, ZHU C H, et al. Optimization of fermen-
tation process of wheat germ protein by Aspergillus niger and anal-
ysis of antioxidant activity of peptide[J]. Fermentation，2024，10（3）：
121.

 ［14］  CHEN  M,  SUN  Y,  ZHU  L,  et  al.  Study  on  the  skincare
effects  of  red  rice  fermented  by  Aspergillus  oryzae  in  vitro[J].
Molecules，2024，29（9）：2066.

 ［15］ 亢乐. 基于比较组学研究豆类发酵食品制曲过程米曲霉关
键蛋白酶[D]. 无锡：江南大学 ,  2022. ［KANG L. Study on the
key  proteases  of  Aspergillus  oryzae  during  koji-making  of  bean-
based  fermented  food  based  on  comparative  omics  analysis[D].
Wuxi：Jiangnan University, 2022.］

 ［16］ WEI G M, REGENSTEIN J M, ZHOU P. The fermentation-
time dependent  proteolysis  profile  and  peptidomic  analysis  of   fer-
mented  soybean  curd[J].  Journal  of  Food  Science，2021，86（8）：
3422−3433.

 ［17］ GUO J,  SHI  F,  SUN M M,  et  al. Antioxidant  and  aflatoxin
B1  adsorption  properties  of  Eucheuma  cottonii  insoluble  dietary
fiber[J]. Food Bioscience，2022，50：102043.

 ［18］ WU N N,  LI  H  H,  TAN B,  et  al.  Free  and  bound  phenolic
profiles of the bran from different rice varieties and their antioxidant
activity  and  inhibitory  effects  on  ɑ-amylose  and  ɑ-glucosidase[J].
Journal of Cereal Science，2018，82：206−212.

 ［19］ QIAO C C, ZENG F K, WU N N, et al. Functional, physico-
chemical and structural properties of soluble dietary fiber from rice
bran  with  extrusion  cooking  treatment[J].  Food  Hydrocolloids，
2021，121：107057.

 ［20］ ALMEIDA V M, MARANA S R. Optimum temperature may
be a  misleading  parameter  in  enzyme  characterization  and   applica-
tion[J]. PLOS One，2019，14（2）：0212977.

 ［21］ 王晓燕, 刘晓兰, 刘井权, 等. 菌酶协同水解玉米浆制备植物
蛋白调味液工艺优化[J]. 食品研究与开发，2022，43（20）：156−
163. ［WANG X Y, LIU X L, LIU J Q, et al. Preparation optimiza-
tion  of  hydrolyzed  vegetable  protein  from  corn  steep  liquor  by
aspergillus  oryzae  and  flavourzyme[J].  Food Research  and  Devel-
opment，2022，43（20）：156−163.］

 ［22］ CHI Z H, FENG Y, WEI X K, et al. A co-fermentation tech-
nology based on small peptide production and protein structure mod-
ification  increases  the  edible  value  of  corn  gluten  meal[J].  LWT，
2024，198：116054.

 ［23］  NAKADAI  T,  NASUNO  S,  IGUCHI  N,  et  al.  Purification
and properties of neutral proteinase I from Aspergillus oryzae purifi-
cation  and  properties  of  neutral  proteinase  II  from  Aspergillus
oryzae[J].  Agricultural  and  Biological  Chemistry，2014，37（12）：
2695−2708.

 ［24］ 畅鹏飞, 修琳, 蔡丹, 等. 玉米原粮贮藏过程中相关酶活性的
变化[J]. 食品工业，2015，36（04）：220−223. ［CHANG P F, XIU
L,  CAI  D,  et  al. The  change  of  related  enzyme  activity  during  the
process  of  raw  corn  grain  storage[J].  The  Food  Industry，2015，
36（04）：220−223.］

 ［25］  NUMAZAWA  R,  TANAKA  Y,  NISHIOKA  S,  et  al.
Aspergillus  oryzae  PrtR  alters  transcription  of  individual  peptidase
genes  in  response  to  the  growth environment[J]. Applied Microbi-
ology and Biotechnology，2024，108（1）：11−16.

 ［26］ MIAO X Y, NIU H H, SUN M B, et al. Structural characteri-
zation  and  properties  of  modified  soybean  meal  protein  via  solid-
state fermentation by Bacillus subtilis[J]. Molecules，2023，28（24）：
28248015.

 ［27］ TANG T T, WU N, TANG S S, et al. Industrial application of
protein  hydrolysates  in  food[J]. Agricultural  and  Food  Chemistry，
2023，71（04）：1788−1801.

 ［28］  LU  F,  ALENYOREGE  E  A,  OUYANG  N  N,  et  al.  Simu-
lated  natural  and  high  temperature  solid-state fermentation  of   soy-
bean  meal：A comparative  study  regarding  microorganisms,   func-
tional  properties  and  structural  characteristics[J].  LWT，2022，159：
113125.

 ［29］ 徐淼, 付美业, 景寒松, 等. 不同来源大豆寡糖的形态特征、

功能组分含量和分子结构的比较研究[J]. 动物营养学报，2022，
34（8）：5404−5414. ［XU M, FU M Y, JING H S,  et  al. Compara-
tive  study  on  morphological  characteristics,  functional  component
content  and  molecular  structure  of  soybean  oligosaccharides  from
different sources[J]. Chinese Journal of Animal. Nutrition，2022，34
（8）：5404−5414.］

 ［30］ LI L,  ZHANG Q N, YUAN X F,  et  al. Study of the molec-
ular  structure  of  proteins  in  fermented  maize-soybean  meal-based
rations based on FTIR spectroscopy[J]. Food Chemistry，2024，441：
138310.

 ［31］ YANG S  N,  ZHANG Q  L,  YANG H  Y,  et  al.  Progress  in
infrared spectroscopy as an efficient tool for predicting protein sec-
ondary  structure[J].  International Journal  of  Biological   Macro-
molecules，2022，206（1）：175−187.

 ［32］  YASAR  S,  TOSUN  R,  SONMEZ  Z.  Fungal  fermentation
inducing improved  nutritional  qualities  associated  with  altered   sec-
ondary protein structure of soybean meal determined by FTIR spec-
troscopy[J]. Measurement，2020，161：107895.

 ［33］ SALAZAR-VILLANEA S, HENDRIKS W H, BRUININX E
M A M, et  al. Protein structural  changes during processing of  veg-
etable  feed  ingredients  used  in  swine  diets：Implications for   nutri-
tional value[J]. Nutrition Research Reviews，2016，29（1）：126−141.

 ［34］  SHEWRY  P  R,  HALFORD  N  G.  Cereal seed  storage   pro-
teins：Structures,  properties  and  role  in  grain  utilization[J].  Journal
of Experimental Botany，2002，53（370）：947−958.

 ［35］ SCHEIDT H A, KORN A, SCHWARZE B, et al. Conforma-
tion  of  pyroglutamated  amyloid  β  (3-40)  and  (11-40)  fibrils-
extended or hairpin?[J]. The Journal of Physical Chemistry B，2024，
128（7）：1647−1655.

 ［36］ TEREFE Z K,  OMWAMBA M N,  NDUKO J  M. Effect  of
solid  state  fermentation  on  proximate  composition,  antinutritional
factors and in vitro protein digestibility of maize flour[J]. Food Sci-
ence & Nutrition，2021，9（11）：6343−6352.

 ［37］ ZHOU S  Y,  WANG Y N,  HU Q Q,  et  al. Enhancement  of
nutritional  quality  of  chickpea  flour  by  solid-state  fermentation  for
improvement of in vitro antioxidant activity and protein digestibility
[J]. Food Chemistry，2025，468（15）：142418.

 ［38］ 李俊众, 刘晓兰, 郑喜群, 等. 麦芽协同蛋白酶酶解豌豆蛋白

产物的功能特性及抗氧化活性[J]. 中国油脂，2020，45（12）：
22−27. ［LI J Z, LIU X L, ZHENG X Q, et  al. Functional proper-
ties and antioxidant activity of hydrolysate from pea protein by malt
and proteases[J]. China Oils and Fats，2020，45（12）：22−27.］

 ［39］ 马瑞, 刘祥, 林巍, 等. 米曲霉种曲和碱性蛋白酶协同水解玉

米-大豆蛋白复配物及其产物的抗氧化活性[J]. 食品与发酵工业，
2019，45（19）：52−57. ［MA R,  LIU  X,  LIN  W,  et  al.  Preparation
and antioxidant  activity  evaluation  of  hydrolysate  from corn  gluten
meal and soy isolate protein hydrolysate from corn gluten meal and
soy  isolate  protein[J].  Food  and  Fermentation  Industries，2019，45
（19）：52−57.］

第  47 卷  第  15 期 刘瀚东 ，等： 种曲发酵对玉米浆蛋白质降解程度和抗氧化活性提升的影响 · 267 · 

https://doi.org/10.1016/j.foodcont.2023.110032
https://doi.org/10.1186/s43014-020-0020-5
https://doi.org/10.3390/fermentation10030121
https://doi.org/10.3390/molecules29092066
https://doi.org/10.1111/1750-3841.15823
https://doi.org/10.1016/j.fbio.2022.102043
https://doi.org/10.1016/j.jcs.2018.06.013
https://doi.org/10.1016/j.foodhyd.2021.107057
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0212977
https://doi.org/10.12161/j.issn.1005-6521.2022.20.020
https://doi.org/10.12161/j.issn.1005-6521.2022.20.020
https://doi.org/10.12161/j.issn.1005-6521.2022.20.020
https://doi.org/10.12161/j.issn.1005-6521.2022.20.020
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2024.116054
https://doi.org/10.1021/acs.jafc.2c06957
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2022.113125
https://doi.org/10.1016/j.foodchem.2023.138310
https://doi.org/10.1016/j.ijbiomac.2022.02.104
https://doi.org/10.1016/j.ijbiomac.2022.02.104
https://doi.org/10.1016/j.ijbiomac.2022.02.104
https://doi.org/10.1016/j.measurement.2020.107895
https://doi.org/10.1017/S0954422416000056
https://doi.org/10.1093/jexbot/53.370.947
https://doi.org/10.1093/jexbot/53.370.947
https://doi.org/10.1002/fsn3.2599
https://doi.org/10.1002/fsn3.2599
https://doi.org/10.1002/fsn3.2599
https://doi.org/10.1016/j.foodchem.2024.142418
https://doi.org/10.12166/j.zgyz.1003-7969/2020.12.005
https://doi.org/10.12166/j.zgyz.1003-7969/2020.12.005
https://doi.org/10.13995/j.cnki.11-1802/ts.020957
https://doi.org/10.13995/j.cnki.11-1802/ts.020957

	1 材料与方法
	1.1 材料与仪器
	1.2 实验方法
	1.2.1 种曲的制备及蛋白酶活力的测定
	1.2.2 玉米浆发酵条件优化
	1.2.3 可溶性蛋白含量的测定
	1.2.4 蛋白水解度（DH）的测定
	1.2.5 小肽含量的测定
	1.2.6 粒径分布和Zeta电位测定
	1.2.7 傅里叶变换红外光谱测定
	1.2.8 扫描电镜测定
	1.2.9 体外抗氧化活性测定
	1.2.9.1 DPPH自由基清除活性
	1.2.9.2 ABTS+自由基清除活性
	1.2.9.3 总抗氧化活性（FRAP）


	1.3 数据处理

	2 结果与分析
	2.1 不同发酵条件对CSL中可溶性蛋白含量的影响
	2.2 Box-Behnken试验设计与结果
	2.3 回归方程显著性分析
	2.4 交互作用分析
	2.5 发酵液中可溶性蛋白含量提升工艺条件优化
	2.6 蛋白水解度和小肽含量分析
	2.7 粒径分布和Zeta电位分析
	2.8 傅里叶变换红外光谱分析
	2.9 扫描电镜分析
	2.10 抗氧化活性分析

	3 结论
	参考文献

