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摘要：以绿豆为原料，采用碱提酸沉法提取绿豆蛋白，通过单因素试验研究绿豆

粉与蒸馏水质量比、提取温度、提取时间和 ｐＨ值对绿豆蛋白提取率的影响，并
通过响应面法优化绿豆蛋白的提取工艺．结果表明：绿豆蛋白的最佳提取工艺
条件为绿豆粉与蒸馏水质量比１１５，提取温度４０℃，提取时间２０ｍｉｎ，ｐＨ值
９．０，该条件下绿豆蛋白的最大提取率可达８８．８０％．
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０　引言

绿豆，又称青小豆，是重要的豆科植物，世

界各地广泛种植．绿豆有黄色、青色、褐色３种
颜色，其种皮分为有光泽和无光泽两种类型．根
据绿豆种皮的色泽，又可以划分为明绿豆、杂绿

豆、灰绿豆、黄绿豆４种类型［１］．绿豆的食用价
值很高，营养物质丰富，价格低廉，几千年来，一

直是中国百姓餐桌上的常见食品［２］．绿豆含有
多种营养成分，包括蛋白质、膳食纤维、维生素、

矿物质、碳水化合物和氨基酸，其中，绿豆蛋白

的氨基酸谱显示其可以满足人体对氨基酸的需

求［３］．绿豆含有２０％以上的蛋白质和６０％以上
的碳水化合物，其中绿豆蛋白作为植物来源的

蛋白质，是豆类所含成分中仅次于淀粉的第二

大成分［４－５］．据报道，绿豆蛋白是一种重要的生
物活性蛋白［３］．然而在亚洲，目前从绿豆中提取
的产物主要是淀粉而非蛋白质．在绿豆加工中，
蛋白质作为副产物被丢弃，造成资源的浪费．随
着粮食安全问题日益凸显，以及动物源性蛋白

质成本上涨带来的压力，人们对天然植物源性

蛋白质的关注度不断增强，开发绿豆蛋白以缓

解我国植物源性蛋白紧缺的现状，丰富我国植

物源性蛋白资源，具有重要意义．
提取植物蛋白最常用的一种方法是碱提酸

沉法［６－７］，此外还有酶解法、超滤法等［８－１４］．酶
解法提取植物蛋白的催化效率高，但由于其成

本高，对剂量要求高，因此不适用于工业化生

产．超滤法具有操作简单、成本较低的优点，但
其更适用于植物蛋白的纯化而非提取．碱提酸

沉法的优点是蛋白质溶出率较高，操作简单，成

本低，但也有缺点，即碱液浓度过大时，易发生

美拉德反应，使蛋白质溶液颜色加深，从而影响

其营养特性［１５］．尽管如此，与酶解法、超滤法相
比，碱提酸沉法仍是更适用于植物蛋白提取工

业化生产的方法．Ｌ．Ｕ．Ｔｈｏｍｐｓｏｎ［１６］第一次根据
蛋白质可在等电点时沉淀的特性，使用碱提酸

沉法将绿豆中的蛋白提取出来．随后，Ｒ．Ｎ．Ａｄ
ｓｕａｌｅ［１７］对提取的绿豆分离蛋白作了营养方面

的综述．刘咏等［１８］对以水作为提取剂提取绿豆

粉中蛋白质的最佳提取工艺条件进行了优化．

响应面法是一种应用广泛的试验优化方法，可

以快速高效地确定存在多影响因子系统的最佳

条件，已在多种优化实践中得到应用［１９］．然而，
利用响应面法优化绿豆蛋白的提取工艺却鲜有

报道．
鉴于此，本文拟通过碱提酸沉法提取绿豆

蛋白，采用单因素试验和响应面优化以获得绿

豆蛋白的最佳提取工艺，以期充分开发植物源

性蛋白，促进绿豆蛋白资源的利用，进而为绿豆

蛋白提取的工业化生产提供参考．

１　材料与方法

１．１　实验材料
绿豆，购于山东省家家悦超市；ＮａＯＨ，分析

纯，天津市鼎盛鑫化工有限公司产；磷酸，ＨＣｌ，

９５％乙醇，均为分析纯，国药集团化学试剂有限
公司产；考马斯亮蓝，美国Ｓｉｇｍａ公司产．

１．２　仪器与设备
ＡＬ２０４型分析电子天平，梅特勒－托利多
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仪器（上海）有限公司产；ＤＫ－９８－ＩＩＡ型数显

恒温水浴锅，金坛市金南仪器厂产；ＨＸ－１００

型高速粉碎机，浙江省永康市溪岸五金药具厂

产；ＳＣ－２４２Ｄ型立式冷藏展示柜，青岛海尔股

份有限公司产；ＴＧ１６－ＷＳ型台式高速离心机，

湖南湘仪实验室仪器开发有限公司产；手动单

道可调式移液器，北京大龙医疗设备有限公司

产；ＧＺＸ－９１４０ＭＢＥ型数显鼓风干燥箱，上海

博迅实业有限公司医疗设备厂产；Ｋｊｅｌｔｅｃ２３００

型全自动凯氏定氮仪，广州赛为思仪器设备有

限公司产；ＰＢ－１０标准型 ｐＨ计，赛多利斯科

学仪器（北京）有限公司产；Ｓｃｉｅｎｔｚ－１８Ｎ型真

空冷冻干燥机，宁波新芝生物科技股份有限公

司产；７２１型紫外可见分光光度计，上海舜宇恒

平科学仪器有限公司产．

１．３　实验方法
１．３．１　绿豆蛋白的提取　绿豆经过除杂后，用

水清洗干净，放入鼓风干燥箱内烘干，用高速粉

碎机将绿豆磨成粉，过６０目筛；用电子天平称

取１．０００ｇ绿豆粉，按照一定的质量比加入蒸

馏水，搅拌，使之混合均匀，并用 １．０ｍｏｌ／Ｌ

ＮａＯＨ和１．０ｍｏｌ／ＬＨＣｌ调节溶液的 ｐＨ值；将

混合均匀的绿豆粉溶液放在特定温度的恒温水

浴锅中保温一段时间，冷却至室温后，以

４０００ｒ／ｍｉｎ的转速离心１０ｍｉｎ，过滤；取过滤后

的上清液，用 １．０ｍｏｌ／ＬＨＣｌ调节其 ｐＨ值至

４．０，以４０００ｒ／ｍｉｎ的转速离心１０ｍｉｎ，弃去上

清液，将沉淀反复水洗至中性，加少量蒸馏水复

溶，经过冷冻干燥后，即得绿豆蛋白，储存于

４℃ 冰箱中备用．

１．３．２　绿豆蛋白提取率的测定　绿豆蛋白提

取率的计算公式为

绿豆蛋白提取率＝

提取液中蛋白质含量
绿豆中总蛋白含量

×１００％

式中，提取液中的蛋白质含量采用考马斯亮蓝

法［２０］进行测定，绿豆中的总蛋白含量采用凯氏

定氮法［２１］测定，蛋白质的换算系数为６．２５．

１．３．３　单因素试验　在前期实验的基础上，选
择４种对绿豆蛋白提取率有影响的因素，即绿

豆粉与蒸馏水质量比 （１５，１１０，１１５，１
２０，１２５）、ｐＨ值 （８．０，８．５，９．０，９．５，１０．０）、

提取时间 （１０ｍｉｎ，２０ｍｉｎ，３０ｍｉｎ，４０ｍｉｎ，

５０ｍｉｎ）和提取温度 （２０℃，３０℃，４０℃，
５０℃，６０℃），进行单因素试验，分别测定各相

关单因素对绿豆蛋白提取率的影响．
１．３．４　响应面优化试验　在单因素试验的基

础上，选择绿豆粉与蒸馏水质量比（Ｘ１）、提取
温度（Ｘ２）、提取时间（Ｘ３）和 ｐＨ值（Ｘ４）４个因

素为响应面优化试验中的关键因素，以绿豆蛋

白质提取率（Ｙ）为响应值，进行绿豆蛋白提取
工艺条件的优化．响应面自变量因素编码和水

平见表１．

表１　响应面试验自变量因素编码和水平表

Ｔａｂｌｅ１　Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅｖａｒｉａｂｌｅｆａｃｔｏｒｃｏｄｉｎｇ

ａｎｄｌｅｖｅｌｓｔａｂｌｅｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｓｕｒｆａｃｅｔｅｓｔ

水平
因素

Ｘ１ Ｘ２／℃ Ｘ３／ｍｉｎ Ｘ４
－１ １１０ ３０ １０ ８．５
０ １１５ ４０ ２０ ９．０
１ １２０ ５０ ３０ ９．５

１．４　数据处理和分析
每个样品重复进行３次试验，所得数据均

采用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１０软件处理并绘图，采
用ＤｅｓｉｇｎＥｘｐｅｒｔ８．０．６．１软件对响应面试验数

据进行分析．

２　结果与分析

２．１　单因素试验结果分析
２．１．１　绿豆粉与蒸馏水质量比对绿豆蛋白提
取率的影响　在 ｐＨ值为 ９．０，提取温度为

４０℃，提取时间为２０ｍｉｎ的条件下，绿豆粉与

蒸馏水质量比对绿豆蛋白提取率的影响如图１
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所示．由图１可知，随着绿豆粉与蒸馏水质量比

的减小，绿豆蛋白的提取率呈先增大后减小的

趋势．当绿豆粉与蒸馏水质量比较大时，绿豆蛋

白提取率增加的幅度较大，随着绿豆粉与蒸馏

水质量比的继续减小，绿豆蛋白的提取率增幅

较小．这可能是因为随着绿豆粉与蒸馏水质量

比的减小，溶质体系分布得更加均匀，有利于蛋

白质的充分溶解［２２］．当绿豆粉与蒸馏水质量比

达到 １１５时，绿豆蛋白的提取率开始呈现减

小的趋势，产生这种现象可能是因为随着加水

量的增大，提取液中蛋白质浓度的降低以及其

他小颗粒物质的溶解［２３］，使得绿豆蛋白的提取

率减小．由此可知，当绿豆粉与蒸馏水质量比为

１１５时，绿豆蛋白提取率可达到最大值（为

８８．８８％），可将该质量比作为响应面试验设计

的中心值．

２．１．２　ｐＨ值对绿豆蛋白提取率的影响　在温

度为４０℃，绿豆粉与蒸馏水质量比为１１５，

提取时间为２０ｍｉｎ的条件下，ｐＨ值对绿豆蛋

白提取率的影响如图２所示．由图２可知，随着

ｐＨ值的增大，绿豆蛋白的提取率呈先增大后减

小的趋势．当ｐＨ值低于９．０时，绿豆蛋白的提

取率随着 ｐＨ值的增大而增大，这主要是因为

在碱性环境下，蛋白质分子间的静电斥力比较

大［２４］，有利于蛋白质与水分子相互作用，蛋白

质溶解度增加，导致蛋白质的提取率也增大．当

ｐＨ值达到９．０后，若进一步增大ｐＨ值，绿豆蛋

白的提取率趋于平缓减小的状态，这主要是因

为ｐＨ值过大会改变蛋白质表面的电荷分布状

态，从而增加蛋白质的水溶性，即增加了水溶性

蛋白含量．在高ｐＨ值条件下，绿豆蛋白的颜色

也会进一步加深，这是因为发生了美拉德反应，

而美拉德反应产生的黑褐色物质类黑精还会导

致蛋白质的变性和营养功能的丧失［２５］．综合上

述情况考虑，选取 ｐＨ值为 ９．０作为响应面试

验设计的中心值．

２．１．３　提取时间对绿豆蛋白提取率的影响　

在温度为４０℃，绿豆粉与蒸馏水质量比为１

１５，ｐＨ值为９．０的条件下，提取时间对绿豆蛋

白提取率的影响如图３所示．由图３可知，当提

取时间从１０ｍｉｎ增加到２０ｍｉｎ时，绿豆蛋白的

提取率增幅很大，并且在２０ｍｉｎ时，绿豆蛋白

的提取率达到最大值（为８８．８０％）．随着提取

时间的进一步延长，绿豆蛋白的提取率出现减

图１　绿豆粉与蒸馏水质量比

对绿豆蛋白提取率的影响

Ｆｉｇ．１　Ｅｆｆｅｃｔｏｆｔｈｅｒａｔｉｏｂｅｔｗｅｅｎｍｕｎｇ

ｂｅａｎｆｌｏｕｒａｎｄｄｉｓｔｉｌｌｅｄｗａｔｅｒｍａｓｓｏｎｍｕｎｇ

ｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｒａｔｅ

图２　ｐＨ值对绿豆蛋白提取率的影响

Ｆｉｇ．２　ＥｆｆｅｃｔｏｆｐＨｖａｌｕｅｏｎｍｕｎｇ

ｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｒａｔｅ

·０１·
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小的趋势，并逐渐趋于稳定．刚开始提取时，绿

豆蛋白的提取率较低，这可能是因为起初蛋白

质与水混合不充分，导致只有较少的一部分蛋

白质分子与水分子发生相互作用；随着提取时

间的延长，蛋白质分子结构逐渐伸展、无序，导

致更多的亲水基团暴露出来［２６］，蛋白质的溶解

度增大，从而提高了提取率．绿豆蛋白的提取率

达到最大值后，若继续延长提取时间，提取率开

始减小，这是由于长时间的碱性环境导致蛋白

质发生变性继而生成沉淀［２７］，以致绿豆蛋白的

提取率减小．综合上述情况考虑，选取提取时间

２０ｍｉｎ作为响应面试验设计的中心值．

２．１．４　提取温度对绿豆蛋白提取率的影响　

在绿豆粉与蒸馏水质量比为 １１５，ｐＨ值为

９．０，提取时间为２０ｍｉｎ的条件下，提取温度对

绿豆蛋白提取率的影响如图４所示．由图４可

知，当提取温度从２０℃提高到４０℃时，绿豆蛋

白的提取率明显增大；当提取温度为４０℃时，

绿豆蛋白的提取率达到最大值（为８８．８８％）；

当提取温度进一步升高，绿豆蛋白的提取率出

现减小的趋势．绿豆蛋白的提取率随着温度的

升高而增大，可能是由于温度的升高使水分子

和蛋白质分子的相互作用增强，提高了蛋白质

图３　提取时间对绿豆蛋白提取率的影响

Ｆｉｇ．３　Ｅｆｆｅｃｔｏｆｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｔｉｍｅｏｎｍｕｎｇ

ｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｒａｔｅ

的溶解度，从而使蛋白质的提取率增大．但是随

着温度的进一步提高，会导致蛋白质的变性和

蛋白质颜色的加深［２８］，从而使绿豆蛋白的提取

率减小，造成绿豆蛋白营养物质的损失．综合上

述情况考虑，选取提取温度４０℃为响应面试验

设计的中心值．

２．２　响应面优化试验结果分析
绿豆蛋白提取率的响应面试验设计方案和

结果见表２．利用ＤｅｓｉｇｎＥｘｐｅｒｔ８．０．６．１响应面

软件对表２的试验结果进行回归分析，得到绿

豆蛋白提取率对绿豆粉与蒸馏水质量比、提取

温度、提取时间和 ｐＨ值四因素的二次多项回

归方程，即

Ｙ＝８８．１０＋１．２１Ｘ１＋１．５３Ｘ２－０．４８Ｘ３－

０．４７Ｘ４－５．３４Ｘ１
２－２．０５Ｘ２

２＋

５．１２Ｘ３
２＋５．９８Ｘ４

２＋２．２８Ｘ１Ｘ２－５．６０Ｘ１Ｘ３－

１．０５Ｘ１Ｘ４－１．５５Ｘ２Ｘ３－０．４７Ｘ２Ｘ４＋２．６８Ｘ３Ｘ４
对绿豆蛋白提取率的回归模型方差的分析

见表３．从表３可知，模型的 Ｐ＜０．０００１，表示

采用碱提酸沉法提取绿豆蛋白的回归模型极其

显著．与此同时，回归模型的一次项Ｘ１（绿豆粉

与蒸馏水质量比）是显著的，Ｘ２（提取温度）是

极显著的，Ｘ３（提取时间）和Ｘ４（ｐＨ值）是不显

图４　提取温度对绿豆蛋白提取率的影响

Ｆｉｇ．４　Ｅｆｆｅｃｔｏｆｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｎ

ｍｕｎｇｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｒａｔｅ
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表２　绿豆蛋白提取率的响应面

试验设计方案和结果

Ｔａｂｌｅ２　Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｕｒｆａｃｅｔｅｓｔｄｅｓｉｇｎｓｃｈｅｍｅａｎｄ

ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｍｕｎｇｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎ

试验
次数

因素

Ｘ１ Ｘ２ Ｘ３ Ｘ４
Ｙ／％

１ ０ －１ －１ ０ ７１．０
２ ０ ０ １ １ ７９．３
３ －１ ０ ０ １ ７６．５
４ ０ ０ －１ １ ７３．５
５ １ １ ０ １ ７８．１
６ ０ －１ ０ １ ６８．０
７ １ ０ －１ １ ８５．６
８ ０ ０ ０ ０ ８８．８
９ ０ ０ １ －１ ７５．３
１０ ０ １ －１ ０ ７８．３
１１ １ ０ ０ １ ７７．５
１２ －１ ０ １ ０ ８０．４
１３ １ １ ０ １ ７６．１
１４ ０ －１ ０ －１ ７５．６
１５ －１ ０ ０ －１ ７４．３
１６ ０ １ １ ０ ７４．１
１７ ０ ０ －１ －１ ８０．２
１８ １ ０ ０ －１ ７９．５
１９ １ ０ １ ０ ７２．２
２０ ０ －１ １ ０ ７３．０
２１ ０ ０ ０ ０ ８７．６
２２ １ －１ ０ ０ ７０．６
２３ －１ ０ －１ ０ ７１．４
２４ ０ ０ ０ ０ ８９．２
２５ ０ ０ ０ ０ ８８．４
２６ ０ １ ０ －１ ７１．６
２７ －１ １ ０ ０ ７２．４
２８ ０ ０ ０ ０ ８６．５
２９ －１ －１ ０ ０ ７４．０

著的；二次项 Ｘ１
２，Ｘ２

２，Ｘ３
２和 Ｘ４

２是极显著的；

交互项 Ｘ１Ｘ２，Ｘ１Ｘ３，Ｘ２Ｘ４，Ｘ３Ｘ４是极显著的，

Ｘ２Ｘ３是显著的，Ｘ１Ｘ４是不显著的．从以上分析

结果可知，绿豆蛋白提取率的二次多项回归模

型显著，各因素对绿豆蛋白提取率的影响是一

种复杂的关系，各个因素中提取温度、绿豆粉与

蒸馏水质量比是影响绿豆蛋白提取率的重要因

素．失拟项Ｐ为０．５８３３是不显著的，相关系数

Ｒ２＝０．９８５４，说明模型拟合程度好，该二次多

项回归模型可以较好地分析和预测绿豆蛋白的

表３　绿豆蛋白提取率的回归模型方差分析

Ｔａｂｌｅ３　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｖａｒｉａｎｃｅｔｏｔｈｅ

ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｍｕｎｇｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎ

方差来源 平方和 自由度 均方 Ｆ值 Ｐ值
模型 １０２８．５６ １４ ７４．４７ ６７．４４ ＜０．０００１
Ｘ１ １７．５２ １ １７．５２ １６．０８ ０．００１３
Ｘ２ ２８．２１ １ ２８．２１ ２５．９０ ０．０００２
Ｘ３ ２．７１ １ ２．７１ ２．４９ ０．１３７２
Ｘ４ ２．６１ １ ２．６１ ２．４０ ０．１４３７
Ｘ１Ｘ２ ２０．７０ １ ２０．７０ １９．００ ０．０００７
Ｘ１Ｘ３ １２５．４４ １ １２５．４４ １１５．１５ ＜０．０００１
Ｘ１Ｘ４ ４．４１ １ ４．４１ ４．０５ ０．０６３９
Ｘ２Ｘ３ ９．６１ １ ９．６１ ８．８２ ０．０１０１
Ｘ２Ｘ４ ３６．６０ １ ３６．６０ ３３．６０ ＜０．０００１
Ｘ３Ｘ４ ２８．６２ １ ２８．６２ ２６．２７ ０．０００２
Ｘ１
２ １８５．０８ １ １８５．０８ １６９．９０ ＜０．０００１

Ｘ２
２ ５３１．５７ １ ５３１．５７ ４８８．１４ ＜０．０００１

Ｘ３
２ １６９．８２ １ １６９．８２ １５５．８９ ＜０．０００１

Ｘ４
２ ２３１．８９ １ ２３１．８９ ２１２．８８ ＜０．０００１

残差 １５．２５ １４ １．０９
失拟 １０．６５ １０ １．０７ ０．９３ ０．５８３３
纯误差 ４．６０ ４ １．１５
总和 １０４３．８１ ２８

　　注：Ｐ＜０．００１表示极显著；Ｐ＜０．０５表示显著；Ｐ＞０．０５
表示不显著

提取率．

根据绿豆蛋白提取率的回归方程，利用

ＤｅｓｉｇｎＥｘｐｅｒｔ８．０．６．１响应面分析软件绘制各

因素交互作用的响应曲面图和等高线图，如图

５所示．图５显示的是一种因素水平为０时，另

外两因素对绿豆蛋白提取率的交互作用：３Ｄ曲

面坡度越大，两因素相互作用影响越显著；等高

线图的椭圆离心率越大，两因素相互作用效果

越大．由图５可看出，各等高线均为椭圆形，其

中，图５ｃ）的曲面倾斜程度最大，说明绿豆粉与

蒸馏水质量比与提取时间、绿豆粉与蒸馏水质

量比与提取温度、提取温度与ｐＨ值、提取时间

与ｐＨ值的交互作用对绿豆蛋白提取率的影响

极显著，而提取温度与提取时间交互作用的影

响是显著的，绿豆粉与蒸馏水质量比与 ｐＨ值

交互作用的影响不显著．

·２１·
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图５　各因素交互作用的响应曲面图和等高线图

Ｆｉｇ．５　Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｕｒｆａｃｅｐｌｏｔｓａｎｄｃｏｎｔｏｕｒｐｌｏｔｓｆｏｒｔｈｅｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｏｆｖａｒｉｏｕｓｆａｃｔｏｒｓ

·４１·
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　　响应面优化回归模型结果表明，当绿豆粉
与蒸馏水质量比为 １１４．５，提取温度为
３８．９℃，提取时间为 １９．２ｍｉｎ，ｐＨ 值为
８．９时，理论上绿豆蛋白提取率的最大值为
８７．２４％．为了便于试验操作，将优化得到的绿
豆蛋白提取工艺条件修正为绿豆粉与蒸馏水质

量比１１５，提取温度４０℃，提取时间２０ｍｉｎ，
ｐＨ值９．０．
２．３　响应面优化模型的验证结果分析

为了检验响应面试验所得到的绿豆蛋白提

取率模型的正确性和合理性，重新进行了一组

验证试验．在绿豆粉与蒸馏水质量比为１１５，
提取温度为４０℃，提取时间为２０ｍｉｎ，ｐＨ值为
９．０的条件下，绿豆蛋白的提取率为８８．８０％．
由此可知，绿豆蛋白提取率验证试验的结果与

模型预测值之间没有很大的差异 （Ｐ＞０．０５），
说明了响应面设计得到的模型可以较准确地分

析和预测绿豆蛋白的提取率．

３　结论

本文采用碱提酸沉法提取绿豆中的蛋白

质，通过单因素试验研究了绿豆粉与蒸馏水质

量比、提取温度、提取时间和ｐＨ值对绿豆蛋白
提取率的影响，并通过响应面法优化了绿豆蛋

白的提取工艺．结果表明：绿豆蛋白的最佳提取
工艺条件为绿豆粉与蒸馏水质量比 １１５，提
取温度４０℃，提取时间２０ｍｉｎ，ｐＨ值 ９．０，在
此条件下绿豆蛋白可获得最大提取率（为

８８．８０％）．该研究为绿豆蛋白提取的工业化生
产提供了一定的技术参考，对绿豆蛋白的开发

和绿豆活性物质的研究有一定的促进作用．
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ｌｏｉｄｓ，２０１８，７６：１３１．

［４］　ＷＡＮＧＺ，ＨＡＮＦ，ＳＵＩＸ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｕｌｔｒａ
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ｒｅａｃｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｍｕｎｇｂｅａｎ（Ｖｉｇｎａｒａｄｉａｔｅ

（Ｌ．））ｐｒｏｔｅｉｎｉｓｏｌａｔｅｓａｎｄｇｌｕｃｏｓｅａｎｄｏｎ
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ｃｏｎｊｕｇａｔｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆｔｈｅＳｃｉｅｎｃｅｏｆＦｏｏｄ

ａｎｄＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，２０１６，９６（５）：１５３２．

［５］　ＫＨＡＫＥＴＴＰ，ＤＨＡＮＤＡＳ，ＪＯＤＨＡＤ．Ｐｕｒｉｆｉｃａ
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ｎａｔｅｄＶｉｇｎａｒａｄｉａｔａｓｅｅｄｓ［Ｊ］．ＢｉｏｏｒｇａｎｉｃＣｈｅｍｉｓ

ｔｒｙ，２０１５，６３：１３２．

［６］　于鹏亮．茶渣中蛋白质和多糖的综合提取及

其分离纯化［Ｄ］．合肥：安徽农业大学，２０１３．

［７］　史卿．富硒菜籽粕蛋白功能性质及抗氧化活

性的研究［Ｄ］．南昌：南昌大学，２０１３．

［８］　程水明，赵俊仁，王春，等．木瓜蛋白酶酶解海

蜇脑蛋白工艺的优化［Ｊ］．湖北农业科学，

２０１４，５３（７）：１６４９．

［９］　ＣＨＥＮＧＳＭ，ＺＨＡＯＪＲ，ＬＩＵＪＦ，ｅｔａｌ．Ｔｅｃｈ
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ｂｙｂｒｏｍｅｌａｉｎ［Ｊ］．ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ＆Ｔｅｃｈ

ｎｏｌｏｇｙ，２０１３，１４（１０）：１４８６．

［１０］张颖，张光艳，王宇翔，等．不同花源蜂蜜蛋白

质组分及提取方法的比较［Ｊ］．食品与发酵工

业，２０１９，４５（１４）：９１．

［１１］顾文芬，曾凡逵，程锦春．超滤法从马铃薯淀

粉加工分离汁水中回收蛋白质的研究［Ｊ］．现

代食品科技，２０１８，３４（３）：１３１．

［１２］江连洲，张巧智，李杨，等．大豆水酶法水解液

中蛋白质超滤回收及特性研究［Ｊ］．农业机械
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学报，２０１７，４８（２）：３２７．

［１３］赵斌，杨鑫，洪剑鹏，等．超滤过程中蛋白质的

空间分布规律［Ｊ］．天津工业大学学报，２０１９，

３８（３）：２２．

［１４］李国军，姜媛媛，王莹，等．超滤技术在蛋白质

分离纯化中应用［Ｊ］．生物技术世界，２０１６

（３）：２２７．

［１５］ＡＶＡＮＵＤ，ＭＣＫＥＮＺＩＥＤＢ，ＳＨＡＨＩＤＩＦ．Ｆｕｎｃ
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ｔｒｙ，２００１，７４（２）：１７７．
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ｍｕｎｇｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｉｓｏｌａｔｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９７７，４２：１３６５．

［１７］ＡＤＳＵＡＬＥＲＮ．Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｏｆ

ｇｒｅｅｎｇｒａｉｎ，ＣＲＣ ｃｒｉｔｉｃａｌｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．Ｆｏｏｄ

ＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＮｕｔｒｉｔｉｏｎ，１９８６，２５（１）：７３．

［１８］刘咏，杨柳．绿豆蛋白质提取工艺的优化［Ｊ］．

食品科学，２００８，２９（８）：２７２．

［１９］陈翔宇，邹怡然，蒋天宁，等．响应面法优化碱

溶酸沉法提取黄秋葵蛋白工艺条件研究［Ｊ］．

海南师范大学学报（自然科学版），２０１９，３２

（３）：２８８．

［２０］王孝平，邢树礼．考马斯亮蓝法测定蛋白含量

的研究［Ｊ］．天津化工，２００９，２３（３）：４０．

［２１］中国国家标准化委员会．食品中蛋白质的测

定：ＧＢ５００９．５—２０１６［Ｓ］．北京：中国标准出

版社，２０１６．

［２２］ＫＩＭＥＯ，ＬＥＥＪＹ，ＣＨＯＩＳＷ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

ｃｈａｎｇｅｓｉｎｐｈｅｎｏｌｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｓｏｆｓａｆｆｌｏｗｅｒ

（ＣａｒｔｈａｍｕｓｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓＬ．）ｓｅｅｄｓｄｕｒｉｎｇｇｒｏｗｔｈ

ａｎｄｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ［Ｊ］．ＰｒｅｖｅｎｔｉｖｅＮｕｔｒｉｔｉｏｎａｎｄ

ＦｏｏｄＳｃｉｅｎｃｅ，２００６，１１（４）：３１１．

［２３］李永武．绿豆清蛋白的提取及功能特性和理

化性质的研究［Ｄ］．大庆：黑龙江八一农垦大

学，２０１４．

［２４］ ＬＡＷＡＬＯＳ．ＦｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙｏｆＡｆｒｉｃａｎｌｏｃｕｓｔ

ｂｅａｎ（Ｐａｒｋｉａｂｉｇｌｏｂｏｓｓａ）ｐｒｏｔｅｉｎｉｓｏｌａｔｅ：Ｅｆｆｅｃｔｓ

ｏｆｐＨ，ｉｏｎｉｃｓｔｒｅｎｇｔｈａｎｄｖａｒｉｏｕｓｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎ

ｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＦｏｏｄＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００４，８６：３４５．

［２５］ＳＨＩＨＦＦ，ＤＡＩＧＬＥＫ．Ｕｓｅｏｆｅｎｚｙｍｅｓｆｏｒｔｈｅ

ｓｅｐａｒａｔｉｏｎｏｆｐｒｏｔｅｉｎｆｒｏｍｒｉｃｅｆｌｏｕｒ［Ｊ］．Ｃｅｒｅａｌ

Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９７，７４（４）：４３７．

［２６］ＣＡＩＷ，ＧＵＸ，ＴＡＮＧＪ．Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ，ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ，
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Ｏｐｕｎｔｉａｍｉｌｐａａｌｔａ［Ｊ］．ＣａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅＰｏｌｙｍｅｒｓ，

２００８，７１（３）：４０３．

［２７］李静娟，易建华，朱振宝．响应面法优化桃仁

蛋白提取工艺［Ｊ］．中国油脂，２０１０（３５）：２０．

［２８］陈建旭，黄生权，敖宏，等．赤灵芝中水溶性蛋

白响应面法优化提取［Ｊ］．现代食品科技，

２００９，２５（６）：６６１．
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