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摘  要：板栗淀粉的消化和回生性能制约着板栗食品产业发展，合理选择食品加工方法调控板栗淀粉

的消化和回生性能对开发高品质营养健康的板栗食品具有重要意义。本文探究了普鲁兰酶酶解及耦合

湿热处理对板栗淀粉的消化率、长期回生和多尺度结构的影响。结果显示，酶解处理增加了板栗淀粉

的直链淀粉含量，改变了淀粉链长分布，提高了淀粉短程有序结构和结晶结构，从而降低了淀粉消化

率；进一步的湿热处理促进淀粉链相互作用，提高了淀粉短程有序结构、结晶结构和纳米聚集体结构，

导致了更低的淀粉消化率。在储存过程中，由于酶解导致更短的 A 链增加及易于重排的 B1 链降低，使

得淀粉形成的结晶结构和纳米聚集体结构较少，从而降低了淀粉的回生程度；湿热处理促进了 A 链分子

与其他分子的相互作用，加剧抑制淀粉分子重排程度，导致回生程度继续降低。因此，酶解耦合湿热处

理可作为一种有效的调控淀粉消化和回生性能的方法，促进慢消化和低回生度板栗淀粉食品的开发。 
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chestnut food industry. It is of great significance to select reasonable processing methods to regulate the 

digestion and retrogradation properties for the development of nutritious and healthy chestnut foods with 

high quality. Therefore, the effects of pullulanase enzymatic hydrolysis coupled with hydrothermal treatment 

on digestibility, long-term retrogradation and multi-scale structure of chestnut starch were investigated. 

Results showed that enzymatic hydrolysis increased amylose content, and changed chain length distribution. 

Short-range ordered and crystalline structures were also improved, and the starch digestibility were also reduced. 

Hydrothermal treatment promoted starch chain interactions, and improved short-range ordered, crystalline 

and nano-aggregate structures of starch, leading to the lower starch digestibility. During long-term 

retrogradation, due to the increase of shorter A chains and the decrease of B1 chains which are easy to 

rearrange, starch crystalline and nano-aggregate structures decreased, which retarded starch retrogradation. 

Hydrothermal treatment promoted the interactions among A chains and other molecules, and further inhibited 

the degree of starch molecule rearrangement, which could lead to the lower degree of retrogradation. 

Therefore, enzymatic hydrolysis coupled with hydrothermal treatment can be used as an effective method to 

regulate the digestion and retrogradation performance of starch, which could promote the development of 

chestnut starch-based foods with slower digestion rate and lower retrogradation degree. 

Key words: chestnut starch; pullulanase hydrolysis; hydrothermal treatment; digestibility; retrogradation; 

multi-scale structures 

板栗（Castanea mollissima），壳斗科栗属植

物的果实，具有丰富的营养价值和独特的风味，

是我国重要的经济果实。然而，作为板栗的主要

成分，板栗淀粉的结构与功能特性制约着板栗深

加工产品的品质[1]。板栗淀粉经不同加工后，其

中的快消化淀粉能够引起人体餐后血糖升高，易

引发代谢性慢性疾病[2]。此外，板栗淀粉类食品

在储藏期内易发生淀粉分子重组，继而会导致食

用品质劣变[3]。为了设计具有特定消化性能和质

构品质的板栗淀粉类食品，亟需通过现代加工技

术协同调控板栗淀粉的消化和回生性能。 

板栗淀粉的消化和回生性能主要取决于板栗

淀粉的多尺度结构[4-5]，而不同的食品加工方式和

条件的变化对淀粉多尺度结构的影响程度不同。

合理选择食品加工条件可调控淀粉多尺度结构从

而进一步控制淀粉的消化和回生性能[6-8]。普鲁兰

酶可水解淀粉中支链淀粉分子内部的 α-1,6 键，从

而改变淀粉分子的直链淀粉与支链淀粉之间的比

例[6]。湿热处理可使淀粉分子的链结构和聚集态

结构在不同条件下发生变化[5]。由此可见，酶法

处理及湿热处理方式均可导致淀粉分子链结构的

变化继而引起淀粉分子链聚集行为的变化。而淀

粉分子聚集行为的变化直接影响淀粉的消化行为

和回生行为。因此，通过合理控制酶解耦合湿热

处理对板栗淀粉多尺度结构的影响，明晰加工后

多尺度结构与消化和回生性能之间的关系，对于

协同控制板栗淀粉类食品的消化和回生性能具有

重要意义。 

本研究将选取普鲁兰酶酶解条件（酶解时间）

及湿热处理条件（湿热处理温度），探究酶解耦合

湿热处理对板栗淀粉消化及回生性能的影响，采

取现代仪器分析技术系统解析酶解及酶解耦合湿

热处理对储藏前后板栗淀粉多尺度结构的变化，

以获取酶解耦合湿热处理影响其消化和回生性能

的作用机制。 

1  材料与方法 

1.1  材料与仪器 

板栗淀粉：广东省鲜绿态农场；普鲁兰酶、

异淀粉酶：Aladdin 公司；无水乙醇、醋酸钠、氢

氧化钠、叠氮化钠，均为分析纯：福成化学有限

公司；直链淀粉试剂盒、葡萄糖氧化试剂盒：

Megazeme 公司；淀粉葡萄糖苷酶、胰 α-淀粉酶：

Sigma 公司。 

YZHR-250M 型水热反应釜：上海市岩征仪器

有限公司；FJ300-SH 型高速剪切均质机：上海昂
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尼仪器有限公司；722 型紫外可见分光光度计：

上海第三分析仪器厂；Pyris 4000 型差示扫描量热

仪：美国 PerkinElmer 公司；X'pert Powder 型 X

射线衍射仪：荷兰 PANalytical 公司；SAXSess 型

小角 X 射线散射仪：奥地利 Anton Paar 公司；

Tensor 37型傅里叶红外光谱仪：德国Bruker公司。 

1.2  板栗淀粉的酶解与湿热耦合处理 

酶解处理：将板栗淀粉（以干基计）配成 8%

（w/w）的淀粉乳（pH=6.5），于 58 ℃下与 15、

25、45、75 和 125 U/g 的普鲁兰酶孵化 60 min。

孵化后加入无水乙醇，在 3 500 rpm 离心 10 min

后收集酶解的淀粉，并于 30 ℃下干燥 12 h，粉

碎过筛获得酶解板栗淀粉，分别用 ECS-15 U、ECS- 

25 U、ECS-45 U、ECS-75 U 和 ECS-125 U 表示。

以天然板栗淀粉作为对照样品，简写为“CS”。 

湿热处理：称取酶解板栗淀粉（以干基计）

并调节水分含量为 20%，置于 4 ℃下平衡水分

12 h 后，分别在 80、90、100、110 和 120 ℃的

条件下在水热反应釜中湿热处理 2 h。随后取出样

品，经冻干、粉碎、过筛后得到湿热处理样品，

分别用 HECS-80 ℃、HECS-90 ℃、HECS-100 ℃、

HECS-110 ℃和 HECS-120 ℃表示。 

1.3  板栗淀粉回生性能的测定 

将淀粉样品配制成浓度为 25%（以干基计）

的淀粉乳，85 ℃水浴 30 min 后于 25 ℃下储藏 0、

3、7、14、21 d。称取储藏淀粉样品约 6 mg（以

干基计）至差示扫描量热仪高压盘中，以 3:7（淀

粉 : 水）的比例加入去离子水后在室温下密封平

衡 12 h。测试条件：升温程序 10~100 ℃，升温

速率 10 ℃/min。板栗淀粉样品的回生度（DR）

计算参考 Baik[9]的方法： 

0t

n

H H
DR

H

  



 

∆H0：未回生样品的糊化焓；∆Ht：样品回生

t 时间的熔融焓；∆Hn：天然板栗淀粉样品的糊化焓。 

1.4  板栗淀粉消化性能的测定 

根据 Englyst 方法[10]，对淀粉样品的体外消

化性能进行测定。将含有 1 g 样品（淀粉干基）

和 20 mL 醋酸缓冲液（0.1 M, pH 5.2）的溶液在

85 ℃下加热糊化。随后，将糊化溶液冷却至

37 ℃，放入恒温振荡器（165 stroke/min）中，与

猪胰酶淀粉酶、淀粉葡糖苷酶和玻璃球在体温下

孵育。采用葡萄糖氧化试剂盒测定特定时间间隔

（20 和 120 min）释放的葡萄糖含量，计算快速

消化淀粉（RDS）、慢消化淀粉（SDS）和抗消化

淀粉（RS）含量。 

1.5  淀粉的链结构 

淀粉样品的直链淀粉含量通过直链淀粉试剂

盒测定。淀粉样品的链长分布通过高效阴离子交

换色谱分析。将 10 mg 样品溶于 90% 二甲基亚砜

（450 μL）和双蒸馏水（2 250 μL）中，添加醋酸

钠缓冲液（300 μL，pH 4.5）、NaN3（5 μL）溶液

和异淀粉酶（5 μL）于样品溶液中。混合液置于

38 ℃静置 24 h 后在 12 000 rpm 下离心 5 min，上

清 液 在 30 ℃ 下 采 用 液 相 色 谱 柱 Dionex™ 

CarboPac™ PA10 进行测试。测试条件如下：流动

相速度 0.3 mL/min，测试体积 20 μL。流动相由 A

相（200 mM NaOH）和 B 相（200 mM NaOH 及

200 mM NaAC）组成。梯度洗脱程序：90% A 相

和 10% B 相冲洗 2 min，40% A 相和 60% B 相冲

洗 15 min，90% A 相和 10% B 相冲洗 5 min。 

1.6  淀粉短程有序结构的测定 

将 2 mg 样品置于傅里叶红外光谱仪对板栗

淀粉样品进行扫描。扫描条件：波长范围 4 000~ 

400 cm–1，分辨率 4 cm–1。对获得的谱图进行基线

校正、归一化和去卷积处理，去卷积的参数为：

半峰宽和增强因子分别为 19 和 1.9。采用 Peakfit- 

v4.12 软件计算短程有序结构。 

1.7  淀粉结晶结构的测定 

对待测样品进行水分平衡，置于 X-射线衍射

（XRD）仪样品台中进行测试，测试条件：管压

和管流为 40 kV 和 40 mA，扫描范围 2θ = 5°~40°，

扫描速度 12 °/min，步长 0.013°，连续扫描，扫

描时间 15 s。利用 Peakfit-v4.12 软件计算相对结

晶度。 

1.8  淀粉纳米聚集体结构的测定 

样品与去离子水以 3∶7 的比例配置成淀粉溶

液，在室温下平衡 12 h 后，将淀粉样品于波长为
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0.154 2 nm 的 Cu-Kα 光源下进行曝光 5 min，测试

电压和电流为 40 kV 和 50 mA。通过计算小角 X 射

线散射（SAXS）曲线中 q =0.2~0.5 nm–1 区域的斜

率来获得板栗淀粉样品的分形维数（α），用于分

析纳米聚集态结构。 

1.9  数据处理 

实验数据通过 SPSS 和 Origin 软件进行分析

作图，利用 LSD 法分析同组不同数据之间的统计

学差异性，表中数据右上角不同字母代表各组中

的样品间存在显著性差异，其中 P<0.05。 

2  结果与讨论 

2.1  酶解及酶解耦合湿热处理对板栗淀粉消化

性能的影响 

2.1.1  酶解对板栗淀粉消化性能的影响 

不同量普鲁兰酶处理的板栗淀粉消化性能如

表 1 所示。酶解处理降低了板栗淀粉 RDS 含量，

提高了 SDS 含量，且随着普鲁兰酶添加量的增加，

RDS 含量先降低后增加，SDS 和 RS 含量先增加

后降低。普鲁兰酶能够特异性水解位于无定形和

不完美晶体结构区域中的支链淀粉，产生短直链

淀粉分子；同时，短直链淀粉分子在干燥冷却过

程中会重新靠近并缠绕形成双螺旋有序结构[11]。

因此，在低酶添加量（15~25 U/g）时，普鲁兰酶

通过对支链淀粉进行脱支，持续产生的短直链淀

粉分子通过聚集进而增加了 SDS 和 RS 含量。在

高酶添加量（45~125 U/g）时，由于普鲁兰酶对

板栗淀粉的水解程度显著增加，板栗淀粉原有的

有序结构被酶解破坏的程度远大于短直链淀粉分

子聚集形成的有序结构，这最终导致 SDS 和 RS

含量的降低。 

2.1.2  湿热处理对酶解板栗淀粉的消化性能的影响 

在普鲁兰酶酶解处理的基础上，对酶解板栗

淀粉进行不同温度的湿热处理，其消化性能如表

1 所示。随着湿热处理温度的升高，HECS 的 RDS

先降低后增加，RS 先增加后降低。在湿热处理过

程中，自由水在加热条件的诱导下能够向淀粉颗

粒内部迁移，破坏淀粉分子之间的氢键，导致淀

粉有序结构受到破坏。同时，酶解板栗淀粉中部

分无序的分子链在湿热处理过程中又可重新通过

氢键形成有序化结构[4]。因此，湿热处理温度的 

表 1  酶解及酶解耦合湿热处理后板栗淀粉消化性能 

Table 1  Digestibility of chestnut starchws under  
enzymolysis and enzymolysis coupled with  

hydrothermal treatment             % 

样品组 RDS SDS RS 

CS 80.17±2.01a 13.68±1.48e 6.16±2.38ab

ECS-15 U 49.41±0.61d 45.71±2.65a 4.88±2.03c 

ECS-25 U 44.25±0.75e 46.42±1.39a 9.34±2.04a 

ECS-45 U 50.58±0.90d 41.66±0.90b 7.76±1.12a 

ECS-75 U 57.00±2.08c 37.59±0.95c 5.41±1.95bc

ECS-125 U 68.37±0.52b 28.60±0.98d 3.04±0.51c 

CS 80.17±2.01a 13.68±1.48c 6.16±2.38c 

HECS-80℃ 72.38±0.75b 24.60±0.31a 3.02±0.99d 

HECS-90℃ 70.23±0.90b 23.57±1.11ab 6.20±0.35c 

HECS-100℃ 67.65±0.51c 22.52±1.21ab 9.83±0.75b 

HECS-110℃ 63.47±1.15d 22.99±0.71b 13.54±0.52a 

HECS-120℃ 66.45±2.12c 22.29±1.25b 11.25±0.88b 
 

增加提高 HECS 的 RS 含量，并降低其 RDS 含量。

随着处理温度不断提高（≥110 ℃），酶解板栗淀

粉的结晶区因水分子的侵入而在更高的温度下变

得容易被破坏[4]，导致 ECS 中破坏的有序化结构

比例高于重排生成的有序化结构比例，最终使得

HECS 的 RDS 含量增加而 RS 含量降低。 

2.2  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的回生

性能 

综合酶解及酶解耦合湿热处理对板栗淀粉消

化性能的影响规律，选择普鲁兰酶添加量为 25 U/g

（ECS）及该酶解条件耦合 110 ℃湿热处理条件

下（HECS）制备的样品进行回生处理，以探究不

同处理方式对板栗淀粉回生性能的影响，结果如表

2 所示。随着储藏时间的延长，CS、ECS 和 HECS

的回生焓值（∆H）逐渐增大，且在同一储藏时间下，

其大小为：CS>ECS>HECS，表明不同加工方式处

理下的板栗淀粉均在储藏过程中发生了不同程度

的回生。经 21 天回生后，CS 的回生度为 48.18%，

ECS 和 HECS 的回生度分别为 42.66%和 32.96%，

均小于 CS 的回生度。这表明酶解及酶解耦合湿热

处理均能抑制板栗淀粉的回生，并且酶解耦合湿

热处理对板栗淀粉回生的抑制程度高于酶解处理。 

2.3  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的链结构 

不同处理方式导致的板栗淀粉链结构的差异

可引起淀粉分子链的重排行为变化，最终导致消

化性能和回生性能相应发生变化。因此测定了样

品的直链淀粉含量和链长分布，结果如表 3 所示。 
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表 2  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的回生性能 

Table 2  Retrogradation properties of chestnut starches under enzymolysis and enzymolysis coupled with hydrothermal treatment 

样品组 To/℃ Tp/℃ Tc/℃ ∆H/（J/g） 回生度/% 

CS 71.22±0.16a 76.21±0.38a 87.20±0.04a 17.87±0.29a – 
CS-0d 50.91±0.17d 60.89±0.47f 65.73±0.36f 0.70±0.03f 0.00 

CS-3d 54.46±0.19b 64.98±0.21d 78.17±0.06e 4.70±0.32e 22.38 

CS-7d 51.82±0.03c 66.15±0.40b 78.65±0.06d 5.38±0.30d 26.19 

CS-14d 50.16±0.30e 65.15±0.08c 79.31±0.33c 6.73±0.07c 33.74 
CS-21d 47.32±0.34f 63.31±0.18e 84.08±0.27b 9.31±0.15b 48.18 

ECS 76.41±0.23a 79.35±0.01a 90.47±0.15a 14.44±0.01a – 

ECS-0d 58.17±0.25b 62.00±0.18d 66.67±0.23f 0.36±0.10f 0.00 

ECS-3d 53.43±0.12c 63.47±0.45c 79.38±0.16c 2.39±0.09e 14.06 

ECS-7d 51.84±0.27d 63.34±0.47c 76.77±0.29e 3.73±0.13d 23.34 

ECS-14d 53.61±0.04c 65.86±0.08b 78.10±0.41d 5.74±0.30c 37.26 

ECS-21d 47.45±0.45e 63.44±0.32c 80.49±0.45b 6.52±0.42b 42.66 

HECS 73.37±0.34a 79.74±0.04a 92.12±0.09a 14.38±0.28a – 

HECS-0d 57.43±0.43c 61.65±0.40f 65.29±0.31f 0.48±0.08f 0.00 

HECS-3d 59.59±0.09b 66.98±0.04d 74.15±0.05e 1.96±0.12e 10.29 

HECS-7d 55.68±0.20d 64.73±0.16e 75.62±0.32d 2.29±0.08d 12.59 

HECS-14d 52.26±0.39d 66.49±0.01c 79.67±0.05c 3.91±0.10c 23.85 

HECS-21d 49.96±0.43e 68.11±0.36b 80.88±0.15b 5.22±0.16b 32.96 

 

表 3  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的链结构 

Table 3  Chain structure of chestnut starches under enzymolysis and enzymolysis coupled with hydrothermal treatment 

样品 直链淀粉含量/% 平均链长 
A 链 

(DP<12, %)
B1 链 

(13<DP<24, %) 
B2 链 

(25<DP<36, %) 
B3 链 

(DP>36, %) 

CS 21.98±0.73b 22.07±0.45a 23.14±0.16b 48.41±1.41a 13.54±0.52b 14.91±1.05a 

ECS 24.92±0.74a 22.31±0.07a 24.45±0.01a 43.92±0.35b 16.18±0.16a 15.47±0.19a 

HECS 25.85±0.75a 22.31±0.11a 24.41±0.19a 44.30±0.10b 15.81±0.01a 15.49±0.28a 

 

普鲁兰酶处理后，板栗淀粉的直链淀粉含量从

21.98%增加到 24.92%，而平均链长无显著变化，

同时 A 链、B2 链和 B3 链含量显著增加，B1 链

显著含量减少。然而，湿热处理对酶解板栗淀粉

链结构的影响不大，其直链淀粉含量和链长分布

无显著变化。Shi 和 Seib 报道[12]链长在 14~24 的

线性淀粉链（B1 链）相比于其他淀粉链更倾向于

形成双螺旋结构，容易快速形成结晶。这可能导

致了 ECS 和 HECS 较低的消化率。此外，较多的

A 链不仅难以组装以延缓淀粉消化，而且能够与

支链淀粉纠缠，从而抑制淀粉回生。这可能导致

ECS 和 HECS 在长期回生中表现出比 CS 更低的

回生度。 

2.4  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的短程

有序结构 

为了明确酶解及酶解耦合湿热处理对板栗淀 

粉多尺度结构的影响及板栗淀粉分子在储存过程

中的重组行为，首先测定了样品的短程有序结构，

如表 4 所示。CS、ECS 和 HECS 的表面短程有序

度分别为 0.355 9、0.379 4 和 0.609 9。表明酶解

产生的短直链淀粉分子发生重排和聚集，从而使

得 ECS 的短程有序结构显著增加。而 HECS 中更

高的短程有序结构表明湿热处理促进了淀粉分子

链间相互作用形成短程有序结构[13]。与未回生淀

粉样品对比，CS-21d、ECS-21d 及 HECS-21d 的

短程有序结构均有所增加，其中 HECS-21d 的增

加幅度最低，表明 HECS 在长期回生过程中分子

链发生重排形成的短程结构有所降低。 

2.5  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的结晶

结构 

由 CS、ECS 和 HECS 的 XRD 图（图 2）可

知，所有淀粉样品的结晶结构均表现出典型的 C 
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图 1  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的红外谱图 

Fig. 1  The infrared spectrogram of chestnut starch  
chestnut starches under enzymolysis and  

enzymolysis coupled with hydrothermal treatment 
 

 
 

图 2  酶解及酶解耦合湿热处理板栗 

淀粉 X 射线衍射图谱 

Fig. 2  The XRD pattern of chestnut starches under 
enzymolysis and enzymolysis coupled with  

hydrothermal treatment 
 

型晶型[14]，表明酶解及湿热处理并未改变板栗淀

粉结晶结构的晶型。进一步计算样品的相对结晶

度（RC，%），其大小为：HECS-0d>ECS-0d> CS-0d

（表 4）。ECS-0 d 的结晶度增加可能是由于普鲁

兰酶作用于淀粉的无定形和部分结晶区，导致了无

定区的破坏及短直链淀粉分子的溶出，生成的短

直链淀粉分子通过重聚集形成了 A 型晶体结构[15]。

而酶解后的板栗淀粉在湿热处理过程中不稳定的

晶体结构被高温破坏，同时酶解产生的短直链淀

粉分子在湿热处理过程中进一步重排，所生成的

有序化结构要多于湿热处理过程对结晶结构破坏

的程度，最终使得 HECS-0d 的相对结晶度高于

ECS-0d。 

比较 CS、ECS 和 HECS 的相对结晶度在长期

回生过程中的变化值（∆RC）（表 4），发现酶解 

及酶解耦合湿热处理均能抑制板栗淀粉样品相对

结晶度的增加，其中 HECS 相对结晶度变化最小。

这是由于酶解产生较多的游离短直链淀粉分子

（A 链）与支链淀粉纠缠交联，限制了支链淀粉

链间相互作用，同时产生易于重排的 B1 链分子

较少，进而降低 ECS-0d 的∆RC。而湿热处理进一

步促进短直链淀粉分子在支链淀粉中的扩散及与

淀粉链的相互作用程度，这导致了 HECS-0d 的

∆RC 最低。 

2.6  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的纳米

聚集体结构 

分形维数 α 的大小可用于评价有序聚集体的

结构紧密程度，α 越大，有序聚集体的结构紧密

程度和有序化程度越大[16]。CS、ECS 以及 HECS

的纳米聚集体结构如图 4 和表 4 所示。与 CS-0d

相比，ECS-0d 的分形维数较低；而 HECS-0d 的

分形维数显著高于 CS-0d 和 ECS-0d 的分形维数。

这表明酶解降低了板栗淀粉纳米聚集体紧密程

度，而湿热处理促进淀粉分子间相互作用和分子

链的重排[4]，进而提高了酶解板栗淀粉的纳米聚

集体结构的有序度，导致了 HECS-0d 的分形维数

显著增加。 
 

表 4  酶解及酶解耦合湿热处理板栗淀粉的表面短程有序结构、结晶结构和聚集体结构 

Table 4  Short-range ordered, crystalline and aggregate structures of chestnut starches under  
enzymolysis and enzymolysis coupled with hydrothermal treatment 

样品 RC/% ∆ (RC)* A-type/% B-type/% R1047/1022 α ∆α 

CS-0d 8.20±0.68e 61.22±0.55b 33.65±0.76c 0.355 9±0.001 8e 0.76±0.01d 

CS-21d 20.15±0.40b 
11.95±0.54a 

39.34±0.96d 48.25±0.44a 0.613 5±0.002 2c 0.96±0.02a 
0.20±0.02a 

ECS-0d 12.77±0.42d 78.12±0.86a 17.56±0.93d 0.379 4±0.005 9d 0.64±0.01e 

ECS-21d 22.66±0.45a 
9.89±0.44b 

48.67±0.76c 48.72±0.26a 0.778 4±0.002 1a 0.75±0.01d 
0.09±0.01b 

HECS-0d 16.60±0.07c 65.65±0.72b 22.98±0.18d 0.609 9±0.005 8c 0.87±0.01c 

HECS-21d 23.89±0.97a 
7.29±0.52c 

41.89±0.43d 41.90±0.35b 0.749 3±0.003 4b 0.91±0.02b 
0.04±0.02c 

注：*：∆ (RC )表示储藏 21 d 前后的相对结晶度的差值；∆ (α)表示储藏 21 d 前后的分形维数差值。 

Note: ∆ (RC ) means the difference of RC before and after 21 days of storage; ∆ (α) means the difference of α before and after 21 days 
of storage. 
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图 3  酶解及酶解耦合湿热处理板栗 

淀粉的 SAXS 图及分形维数拟合图 

Fig.3  SAXS curves and their fitting curves for fractal  
structure of chestnut starches under enzymolysis and  

enzymolysis coupled with hydrothermal treatment 

 

比较板栗淀粉样品的分形维数在储藏前后的

变化值∆α（表 4），发现酶解及酶解耦合湿热处理

均能抑制板栗淀粉分形维数的增加，其中 HECS

的分形维数变化最小。这是由于酶解产生的短直

链淀粉分子能延缓板栗淀粉分子在长期回生过程

中的分子重排行为，而湿热处理提高了短直链淀

粉分子的扩散，进而增大其与支链淀粉的纠缠程

度，最终使得 HECS 的∆α 低于 CS 和 ECS。 

3  结论 

本研究探究了酶解以及酶解耦合湿热处理对

板栗淀粉消化率、回生性能和多尺度结构的影响。

结果显示，普鲁兰酶通过水解支链淀粉侧链增加

了板栗淀粉的直链淀粉含量和 A 链含量，提高了

短程有序结构和结晶结构，从而降低了淀粉消化

率；湿热处理进一步提高了淀粉短程有序结构、

结晶结构和纳米聚集体结构，最终导致淀粉消化

率进一步降低。在长期储存过程中，由于酶解导

致更短的 A 链增加及易于重排的 B1 链降低，使

得淀粉形成的结晶结构和纳米聚集体结构较少，

从而降低了淀粉的回生程度；而进一步的湿热处

理促进了 A 链分子与其他分子的相互作用，加剧

抑制淀粉分子重排程度，导致回生程度持续降低。 
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