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蛋白质自组装条件筛选形成的透明液滴中存在的自组装

现象 
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摘  要: 微-纳尺度的蛋白质自组装体具有形貌多样性与良好的生物相容性，因而成为蛋白质自组装领域的研究热

点。以蛋白质结晶条件的筛选手段高通量筛选不同类型蛋白质于不同尺度、不同形貌的自组装过程，是一种新兴

的研究方法，具有重要研究意义。利用该方法进行蛋白质自组装条件筛选时，常会形成一些表观透明的液滴，其

中是否有自组装现象的发生尚不明确。文中以 β-乳球蛋白与蛋白质结晶试剂盒 IndexTM C10 相互作用为例进行探

索，实验结果表明透明液滴中存在微-纳尺度的蛋白质自组装体。进一步通过扫描电镜观察不同初始浓度 β-乳球

蛋白与 IndexTM C10 混合形成的透明液滴中微-纳自组装体的形貌有所差别；通过激光共聚焦显微镜连续拍摄添加

荧光标签的 β-乳球蛋白形成自组装体的过程，可实时观察到液液相分离现象及最终形成的自组装体的形貌；通过

原位 X-射线衍射手段，可观察到自组装体内部结构随时间推移逐渐有序化的过程。以上研究表明，在以结晶条

件筛选手段为基础的蛋白质自组装条件筛选实验中，透明液滴内的自组装现象具有深入探索的必要和价值。 

关键词: 透明液滴，微 -纳组装体，β-乳球蛋白， IndexTM C10 
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Self-assembly in the transparent droplets formed during the 
screening of protein self-assembly conditions 

Tuodi Zhang, Xudong Deng, Fengzhu Zhao, Wenpu Shi, Liangliang Chen, Yaqing Zhou, 
Xueting Wang, Chenyan Zhang, and Dachuan Yin 

Key Laboratory for Space Bioscience & Biotechnology, School of Life Sciences, Northwestern Polytechnical University, Xi’an 710072, 

Shaanxi, China 

Abstract:  Protein self-assemblies at the micro- and nano-scale are of great interest because of their morphological diversity 

and good biocompatibility. High-throughput screening of protein self-assembly at different scales and morphologies using 

protein crystallization screening conditions is an emerging method. When using this method to screen protein self-assembly 

conditions, some apparently transparent droplets are often observed, in which it is not clear whether self-assembly occurs. We 

explored the interaction between β-lactoglobulin and the protein crystallization kit IndexTM C10 and observed the presence of 

micro- and nano-scale protein self-assemblies in the transparent droplets. The diverse morphology of the micro- and 

nano-scale self-assemblies in the transparent droplets formed by mixing different initial concentrations of β-lactoglobulin and 

IndexTM C10 was further investigated by scanning electron microscope. Self-assembly process of fluorescence-labelled 

β-lactoglobulin was monitored continuously by laser confocal microscope, allowing real-time observation of the liquid-liquid 

phase separation phenomenon and the morphology of the final self-assemblies. The internal structure of the self-assemblies 

was gradually ordered over time by in-situ X-ray diffraction. This indicates that the self-assembly phenomenon within 

transparent droplets, observed in protein self-assembly condition screening experiments, is worthy of further in-depth 

exploration. 

Keywords:  clear droplets, micro- and nano-scale protein assembly, β-lactoglobulin, IndexTM C10 

 

蛋白质是绝大多数生命存在的基础，也是生命

活动的主要载体，参与机体几乎所有的生理功能，

而生物体内蛋白质大多是通过自组装或是与其他

大分子、小分子之间的组装来发挥主要作用[1]。组

装体因其精确的结构和多样性的功能为生命体正

常运行发挥了无可替代的作用，如核酸、蛋白质

等生物大分子的自组装及核糖体、线粒体、p 颗

粒等无膜细胞器的形成[2-4]。结构正确有序的组装

体可以保障机体的正常运转，为生命体执行相关

的生物学功能，如 DNA 钳子辅助 DNA 聚合酶持

续催化 DNA 复制[5]、肌动蛋白维持细胞骨架及促

进肌肉收缩[6]，而错误的组装体则会引发机体的

病变，蛋白质错误组装聚集形成类淀粉样纤维是

导致各种神经性相关疾病的主要原因，如：

Aβ1-40/42 引起的阿尔兹海默症[7-8]、α-突触核蛋

白引起的帕金森症[9]、hIAPP1-37 引起的Ⅱ型糖尿

病[10]等。因此，研究蛋白质组装体对探索蛋白质

结构与功能的内在联系具有重要意义。 

目前体外蛋白质自组装研究手段主要有直观

设计、模板化设计、计算机设计等[11]，这些方法

在一定程度上均为体外研究蛋白质组装体的形成

提供了极大的便利。笔者实验室前期已经成功实

现了利用蛋白质结晶试剂盒筛选的方法，发展了

高通量、广谱的筛选不同蛋白质组装体的技    

术[12]。同时，在实验研究中也发现与蛋白质结晶

筛选类似，在组装体筛选过程中也会有很多透明

液滴形成。微-纳尺度的组装体因其多功能性及尺

寸优势和蛋白质的天然来源、易降解、可回收、

良好的生物相容性等优势，在新型材料领域具有

日益广阔的应用潜力，也是当前研究的热点之  

一[13]。因此，本研究旨在探寻组装体筛选过程中

形成的透明液滴中是否存在微-纳尺度组装体，

这具有重要的意义。 

β-乳球蛋白是一种球状蛋白[14]，主要存在于
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牛奶中，也是一种脂质运载蛋白，是乳清的主要

成分，作为食品蛋白具有很高的营养价值。β-乳球

蛋白由162个氨基酸残基组成，分子量为18.3 kDa，

等电点为 5.1–5.3，然而当温度大于 70 ℃且低于

临界凝胶浓度时，β-乳球蛋白会聚集形成具有周

期性的左手螺旋类淀粉样纤维 [15]。由此，当前

对 β-乳球蛋白质自组装体的研究主要集中在高温

和低 pH 对形成淀粉样纤维的影响上，而对于其

他形貌的 β-乳球蛋白自组装体的研究鲜有报道。 

基于笔者实验室对蛋白质结晶筛选技术已具

有较为成熟的研究基础，且依托前期已经成功通

过蛋白质结晶筛选技术实现了不同类型的蛋白质

自组装体的高通量筛选，发现不同蛋白质在不同

试剂盒筛选中均存在孵育数天后依然保持澄清透明

状的液滴的现象。因此，本研究以 β-乳球蛋白与

IndexTM C10 在体式显微镜下观察形成透明液滴为

例，进一步探索透明液滴中是否存在微-纳组装体。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

仪器：体式显微镜 (Olympus SZX 16，日本)，

扫描电子显微镜 (Nano SEM 450，FEI 公司)，结晶

板 (HR3-267，美国汉普顿研究公司)，恒温循环水

浴箱 (Polyscience 9712；Polyscience Co.，美国)，

结晶密封胶带 (HR4-506，美国汉普顿研究公司)，

X-射线衍射仪 (Mar µX，Mar Research，德国)，自

动移液系统 (Screen 96+8 Xtal，美国)，真空干燥机 

(精宏 SZF-6210)，电子天平 (BS-134S，赛多利斯)。  

试剂：β-乳球蛋白 (L0130，90%) 购自 Sigma

公司，PEG 2000 MME (CAS:9004-74-4) 和 Hepes 

Na 缓冲液购自上海麦克林生化科技有限公司，丁二

酸 (AR) 购自天津市科密欧化学试剂有限公司，进

口 PES 滤膜聚醚砜水系滤器 (0.22 µm) 购自生工

生物工程 (上海) 股份有限公司。上述所有样品不

需要进一步纯化，均可直接使用，本实验中所用的

水均为去离子水 (18.2 MΩ)。 

1.2  实验方法 

1.2.1  制备 β-乳球蛋白质组装体 

β-乳球蛋白粉末溶于去离子水中，配制成  

10 mg/mL 蛋白质溶液；将 1% (W/V) PEG MME  

2 000，1 mol/L 丁二酸定容至 100 mL 预先配制的

0.1 mmol/L 的 HEPEs Na 缓冲液 (pH 7.0) 中作为

IndexTM C10 沉淀剂。将预先配制好的蛋白质溶

液、沉淀剂溶液通过 0.22 µm 水相滤器过滤后按  

1︰1 体积混合，以 2 µL 体系分散在结晶板中，

结晶胶带密封后置于 20 ℃控温箱孵育[16]。 

1.2.2  表征 β-乳球蛋白组装体 

本实验通过体式显微镜、扫描电镜 (SEM) 及

激光共聚焦显微镜 (LSCM) 观察形成的 β-乳球蛋

白组装体形貌，并在室温环境下 (25 ℃) 通过原位

X-射线衍射手段观察 β-乳球蛋白组装体在溶液条

件下形成组装体过程中内部结构的变化。 

1) 分别制备原体系 (混合前 β-乳球蛋白浓

度为 10 mg/mL)、稀释 100 倍体系 (混合前 β-乳

球蛋白浓度为 100 µg/mL) 以及稀释 10 000 倍体

系(混合前 β-乳球蛋白浓度为 1 µg/mL) 的蛋白质

溶液与稀释同样倍数的沉淀剂混合后置于 20 ℃

控温箱中孵育 1 周，体式显微镜观察结晶板中溶

液的直观状态，每日拍照记录。 

2) 分别取上述各混合体系中 5 µL 溶液至洁

净的硅片表面，真空干燥 (2 h)，喷金 (90 s)，作

为扫描电镜样品。  

3) 利用激光共聚焦显微镜实时原位可视化

观察透明液滴中组装体的形成过程。通过在 β-乳

球蛋白表面修饰荧光标签 f1[17]，荧光分子 f1 接枝

到乳球蛋白表面的过程如图 1 所示，图 1 中乳球

蛋白结构引自于 PDB: 5IO6，其中荧光标签 f1 的

激发波长为 521 nm，发射波长为 534 nm。 

4) 利用单晶 X-射线衍射技术，采用本实验

室设计的“三明治”样品架，原位实时观察室温条

件下 β-乳球蛋白在 IndexTM C10 下形成组装体过

程中的内部结构变化。“三明治”样品架结构示意

图如图 2 所示，“三明治”样品架所用材料为 1 mm

有机玻璃、5 µm 聚酰亚胺膜和 3 M 胶带。 
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2  结果与分析 

将连续孵育数天的透明液滴通过扫描电镜

观察获得了不同浓度、不同形貌的 β-乳球蛋白质

组装体；利用激光共聚焦显微镜实时原位捕获了

β-乳球蛋白组装体形成过程中的液液相分离现象及

添加荧光标签 f1 后形成的组装体的形貌；利用原

位 X 射线衍射技术对组装体形成过程中的结构变

化进行实时追踪。以上实验手段都为理解 β-乳球

蛋白体外自组装体的形成过程提供了指导。 

2.1  体式显微镜下的透明液滴 

在体式显微镜下观察到的 10 mg/mL β-乳球

蛋白与对应 IndexTM C10 沉淀剂相互作用形成的

溶液照片如图 3 所示。结果显示，在 20 ℃控温

箱中经过一周的孵育，混合溶液依然呈现澄清透

明状。 

2.2  扫描电镜观察微-纳尺度的 β-乳球蛋白的

组装体 

基于上述体式显微镜下观察到 β-乳球蛋白与

IndexTM C10 相互作用后形成了透明液滴，进一步 

 

 
 
图 1  荧光分子 f1 接枝到乳球蛋白表面的过程示意图 
Fig. 1  Diagram showing the process of grafting fluorescent molecule f1 to the surface of β-lactoglobulin. 

 

 
 
图 2  本实验室设计的室温衍射“三明治”样品架结构

示意图 
Fig. 2  Schematic diagram of the room temperature 
diffraction “sandwich” sample holder designed by our 
group. 
 

 
 
图 3  在 20 °C 孵育 1 周后的 β-乳球蛋白与 IndexTM 

C10 混合液 
Fig. 3  Optical microscope result of β-lactoglobulin and 
IndexTM C10 mixture incubation at 20 °C for one week. 
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猜想蛋白质自组装体筛选中出现的透明液滴中是

否会存在微-纳尺度的组装体。实验配制不同浓度

的 β-乳球蛋白与对应浓度的 IndexTM C10，按照  

1︰1 体积混合，形成 2 µL 体系，在 20 ℃控温箱

中孵育一周，利用 SEM 观察涂覆在硅片表面的   

β-乳球蛋白组装体的形貌，得到了不同浓度的  

β-乳球蛋白形成的形貌各异的微-纳尺度组装体，

如图 4A–C 所示。 

图 4A 是 10 mg/mL β-乳球蛋白与 IndexTM 

C10 相互作用形成的组装体形貌，由图可观察到，

形成了一个由棒状单元堆积而成的 β-乳球蛋白组

装体，其由直径约为 30 nm 的棒状单元堆积成尺

寸约为 1 µm 的聚集体。同时，在该组装体附近存

在大量分散的还未参与组装的不同尺度的颗粒状

单体及小棒状组装体 (约为 50 nm)。图 4B 是  

100 µg/mL β-乳球蛋白与对应浓度的 IndexTM C10

相互作用形成的组装体形貌，如图展示了一个尺

寸约为 770 µm 的组装体，在干燥过程中会促使组

装体之间发生抱团聚集现象，由此堆积形成了尺

寸较大的组装体。由图可知，具有形貌统一、核

心尺寸约为 700 nm、四周携带长度约为 2 µm 刺

突的海胆状组装体为该组装体的组装单元。图 4C

是 1 µg/mL β-乳球蛋白与稀释 1 000 倍 IndexTM 

C10 相互作用形成的具有蠕虫状结构的组装体形

貌，如图所示，形成了不同长度的有序结构的蠕

虫状组装体，单个蠕虫状组装体尺寸均在 10 µm 

内。图 4 是不同浓度的 β-乳球蛋白与对应浓度的

IndexTM C10 组中获得的组装体形貌，由图可见不

同组装浓度下组装体之间形貌差异较大，可能是

由于在不同溶液浓度下，蛋白质分子与蛋白质分

子之间相互作用发生了改变。在一定溶液浓度范

围内，蛋白质分子与蛋白质分子之间的作用方式

是确定的，此时，形成的组装体形貌之间有一定

的类似性；而当溶液浓度过大或过小时，溶液环境

会改变蛋白质分子之间相互作用的关系，可能导致

蛋白质分子间表面的电荷分布更有利于蛋白质分

之间紧密的相互作用，或蛋白质分子之间由于静电

斥力，始终会保持一定距离而不会发生聚集，因而

组装成形貌差异较大的组装体。由此可见，通过探

索不同浓度的组装体形貌，发现蛋白质和沉淀剂浓

度对形成的组装形貌具有较大的影响。 

2.3  激光共聚焦显微镜下的液液相分离现象 

据文献报道“非纤维化蛋白质组装体的形成

都伴随着液液相分离的发生”[18]。因此，为了探寻

体式显微镜下透明液滴形成微-纳尺度组装体时

是否伴随相分离的发生，我们将荧光小分子 f1 通

过酰胺键与 β-乳球蛋白连接，利用激光共聚焦显

微镜原位观察 100 µg/mL β-乳球蛋白在对应浓度

的 IndexTM C10 (稀释 100 倍) 条件下自组装的过

程。结果如图 5 所示，在 63×油镜下可明显观察

到的 β-乳球蛋白发生液液相分离的过程，每隔 

 

 
 
图 4  不同浓度的 β-乳球蛋白与 IndexTM C10 相互作用形成的乳球蛋白组装体扫描电镜结果 
Fig. 4  Scanning electron microscopy results of different concentrations of β-lactoglobulin interacting with IndexTM 
C10. (A) The morphology of the assembly formed by the interaction between 10 mg/mL β-lactoglobulin and original 
IndexTM C10. (B) The morphology of the assembly formed by the interaction between 100 µg/mL β-lactoglobulin and 
corresponding IndexTM C10. (C) The morphology of the assembly formed by the interaction between 1 µg/mL 
β-lactoglobulin and corresponding IndexTM C10. 



 
 

张托弟 等/蛋白质自组装条件筛选形成的透明液滴中存在的自组装现象 
 

☏：010-64807509 ：cjb@im.ac.cn 

1401

 
 
图 5  接枝荧光标签 f1 的 β-乳球蛋白与 IndexTM C10 相互作用过程中的液液相分离现象 
Fig. 5  Liquid-liquid phase separation phenomenon of the interaction between fluorescent f1 labelled β-lactoglobulin 
with IndexTM C10. 
 
 
 
 

10 min 原位拍照记录。由图 5 可以看出 0 min 时，

β-乳球蛋白分子在溶液中呈均匀分布，溶液中荧

光强度很弱，溶液基本呈现一片黑色。随着溶液

中浓度和结构的起伏，β-乳球蛋白分子之间聚集

形成了具有明显尺寸的浓液相，且聚集形成的浓

液相呈现出较明显的荧光信号，在 30 min 时可明

显观察到浓液相之间发生融合，体系中存在微米

尺度的球状聚集体。随着时间增加，聚集体之间

发生融合形成尺寸更大的球状浓液相，荧光强度

呈现明显增强趋势。在 290 min 时，溶液中大部

分尺寸较小的浓液相融合形成浓度较为均匀的稳

定浓液相，体系呈现趋于一致的明亮荧光，且稀

液相中由于蛋白质溶度的增加，也呈现出越来越

明显的荧光亮度。此时，β-乳球蛋白组装体形成

过程中的液液相分离阶段基本结束。图 6 所示为

图 5 中乳球蛋白质在液液相分离过程连续观察至

320 min 时，通过 63×油镜观察不同位置形成的

组装体形貌。图 6A 呈现多孔状的乳球蛋白组装

体，图 6B 展示的组装形貌与图 4B 中 100 µg/mL      

β-乳球蛋白质扫描电镜下观察到的形貌基本一 
 

 
 

图 6  接枝荧光标签 f1 的 β-乳球蛋白与 IndexTM C10

相互作用形成的组装体的形貌 
Fig. 6  Morphology of the assembly formed by the 
interaction between fluorescent f1 labeled β-lactoglobulin 
with IndexTM C10. (A) Porous β-lactoglobulin assembly 
observed under a 63X oil lens (320 min). (B) Umbrella-like 
β-lactoglobulin assembly observed under a 63X oil lens 
(320 min). 
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致。综上，激光共聚焦下观察的 β-乳球蛋白的组

装形貌与扫描电镜观察的结果不完全一致，可能

是在激光共聚焦进行原位观察乳球蛋白自组装过

程中，由于组装溶液所处环境温度与控温箱温度

不同，从而造成组装形貌有所差异。 

2.4  X-射线衍射技术实时原位观察组装过程 

X-射线衍射技术通常被用于解析蛋白质单晶

结构，且蛋白质晶体是一种特殊的蛋白质自组装

体[1]。通常，单晶衍射获得的衍射图谱会出现整

齐的独立的衍射点信息，衍射点的出现表明已有

尺寸较大的晶体出现，而当溶液中出现较多具有

同一面间距的小晶体或从无序结构到有序结构的

转变态时，衍射图谱会出现连续的衍射圆环或是

不同面间距的衍射环段信息。因此，我们借助   

X-射线衍射手段，原位实时观察了处于不同时刻

液滴中 10 mg/mL β-乳球蛋白在 IndexTM C10 条件

下自组装过程中组装体内部结构变化，将混合后

同浓度的 β-乳球蛋白与 IndexTM C10 作为对照组。

如图 7 所示，β-乳球蛋白组随着时间变化衍射图谱

中信息并未发生明显改变 (图 7 第 1 组)，未出现弥

散的衍射环或单独的衍射环及单独的衍射点，即

蛋白溶液随着时间变化，并不能仅仅依靠蛋白质分

子间的热运动而组装形成有序的结构。IndexTM 

C10 组溶液随着时间变化 (图 7 第 2 组)，衍射图

谱中信息出现了明显变化，从起初的无序到出现

弥散的衍射环及随着时间的增加出现了明显的衍

射点，说明液体在挥发过程中析出了沉淀剂中的

丁二酸及 PEG 2 000 MME，并形成了具有不同面

间距的盐晶聚集体。β-乳球蛋白与 IndexTM C10

混合溶液组随着时间变化过程中衍射图谱出现

了从无衍射信息到出现明显的衍射点的变化(图 7

第 3 组)，对应于同时刻的 IndexTM C10 组，形成

了衍射图谱并不同，在 7 h 时，混合体系中已经出

现明显的衍射点的信息，而 IndexTM C10 组中并未

有任何衍射点出现，说明此时第 3 组中已经有有

序结构的形成，随着时间的增加，第 3 组中获得

的衍射信息明显多于第 2 组中多晶的衍射信息，

且通过与标准 PDF 卡片对照，排除了第 3 组中盐

晶的衍射信息，依然存在不同晶面间距的衍射信

息，由此推断，第 3 组中的 β-乳球蛋白发生了自

组装且形成了有序的组装结构。因此图中出现的

衍射信息为 β-乳球蛋白在不同时刻形成的组装体

的结构。由此可见，随着时间变化，混合溶液中

β-乳球蛋白质发生了自组装且随着时间的增加，

形成的组装体在热力学和动力学作用下进一步形

成更稳定的组装形貌(衍射图谱呈现出有弥散的

衍射环到独立的衍射点的变化)。图 8 展示的是未

加样品的“三明治”样品架聚酰亚胺膜自身的衍射

图谱，聚酰亚胺膜自身在 4.05–5.51 Å 范围内有弥

散的衍射环。 

 

 
 
图 7  室温实时原位衍射图谱 (第 1 行为纯 β-乳球蛋白组随着时间变化的衍射图谱，第 2 行为纯 IndexTM C10 组

随时间变化的衍射图谱，第 3 行为 10 mg/mL β-乳球蛋白与 IndexTM C10 相互作用组的衍射图谱) 
Fig. 7  Real-time in-situ diffraction pattern detected at room temperature. The first line is the diffraction pattern of the 
pure β-lactoglobulin group changed over time, the second line is the diffraction pattern of the pure IndexTM C10 group 
with time, and the third line is the diffraction pattern of the β-lactoglobulin and IndexTM C10 interaction group changed 
over time. 
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图 8  “三明治”样品架聚酰亚胺膜的衍射图谱 
Fig. 8  Diffraction pattern of the “sandwich” polyimide film. (A) The polyimide film positioned by the diffraction spot. 
(B) The diffraction background of the polyimide film with resolution rings. (C) The diffraction background of the film 
without resolution rings. 
 

3  讨论 

3.1  透明液滴中微-纳组装体的探索 

在蛋白质自组装筛选中，通常主要关注具有

有序形貌的组装体的形成条件，而忽略了无规则

组装体及透明液滴溶液，本实验通过对自组装筛

选过程中出现的透明液滴的进一步深入探索，发

现微-纳尺度的组装体可能存在于透明液滴中。因

此，对于蛋白质自组装领域的学者而言，为了获

得微-纳尺度的组装体，通常应该在利用蛋白质结

晶筛选技术筛选组装体时，关注筛选获得的透明

液滴中是否存在微-纳尺度的组装体。 

3.2  单晶 X-射线衍射技术的拓展 

目前单晶 X-射线衍射技术通常被用来解析

蛋白质晶体的结构[19]。而成功获得的脱氧核糖核

酸 (DNA双螺旋结构) 的衍射图谱[20]以及蛋白质

二级结构 α-螺旋和 β-折叠[21]的衍射图谱为 X-射

线单晶衍射拓展了新的用途，我们猜想是否可以

通过利用单晶 X-射线衍射技术获得的图谱解析

更多的结构信息呢？相比于常规的 XRD 粉末衍

射谱，X-射线衍射获得的二维衍射图谱更有助于

清楚地认识组装体的空间结构及组装基元的空间

位置，同时在本实验中，通过利用原位实时衍射

技术，可以清晰地捕获处于不同时刻的组装体的

内部结构信息。为此，单晶 X-射线衍射技术将有

望作为一种在接近生理状态下 (可控温度、溶液

环境) 获得体内各种有序组装体形成过程的研究

手段，为深入探索机体的复杂组装体的形成提供

更有利的新技术途径。 

3.3  微-纳尺度组装体的潜在应用 

蛋白质分级自组装形成具有不同结构和功能

的组装体，是生命活动中必不可少的组成物质。

蛋白质自组装材料相比于其他材料，由于其天然

来源以及良好的生物相容性、易于控制形成的组

装形貌等优势，被视为一种具有广泛应用前景的

微-纳尺度材料。Zou 等通过将肽类与其他小分子

相互用组装构建成仿生光合体系，体外模拟了光

合作用的过程及作用机制[22]，Xi 等通过引入其他

小分子，将多肽类与药物小分子利用光热效应很

好地作用于肿瘤的治疗中[23]。Gu 等利用 TCEP

打开溶菌酶二硫键组装成可在任何规则或不规则

基底表面成膜的超级材料。他们通过结合金纳米

粒子形成智能抗菌材料[24]、Zhao 等在维生素 C

作用下制备成避免二次创伤的伤口敷料[25]，作为

矿化模板[26]等广泛应用于各个领域[27]。Zhao 等、

Shen 等通过将乳球蛋白组装的纤维制备成水凝

胶、气凝胶、膜等材料，应用于污水处理[28]、新

型食品添加剂等[29]。由此可见，蛋白质通过自身

组装及与其他分子组装形成结构和功能更优越的

组装体，蛋白质组装体作为新型生物材料具有广

阔的研究价值和应用前景。如已经通过组装手段

实现的人工肌肉[30]以及人工贝壳[31]等。 
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