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高亲水性强阳离子交换色谱填料的制备及其

在蛋白质分析中的应用

刘吉众1， 黄嫣嫣1， 杨 博2， 常建华2， 刘国诠1， 赵 睿1*

( 1． 中国科学院化学研究所，中国科学院活体分析化学重点实验室，北京 100190;

2． 西安交大保赛生物技术股份有限公司，陕西 西安 710054)

摘要: 以具有双孔结构的聚甲基丙烯酸环氧丙酯( PGMA) 微球为基质，以葡萄糖进行表面亲水改性，制备了强阳离

子交换色谱填料，并将其用于复杂生命体系中生物大分子的快速而高效的分离、分析与纯化。葡萄糖亲水改性增

进了填料的生物相容性，提高了蛋白质样品的回收率; 双孔结构及较高的比表面积赋予填料良好的柱渗透性和样

品负载量。以标准蛋白质为样品，考察了该填料对生物样品的分离性能。以 100 mm × 4. 6 mm 的色谱柱分离 4 种

蛋白质，在 6 min 内实现了基线分离; 以溶菌酶为样品，填料的吸附容量为 39. 5 g /L，在蛋白质快速分离纯化分析中

显示了良好的应用前景。
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Preparation of highly hydrophilic strong cation exchangers
and their applications in protein analysis
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Abstract: Based on the needs of new packing materials for rapid and efficient separation，purification
and analysis of biomacromolecules，a novel sulfonic acid-type strong cation exchange resin ( SP-G-PGMA
SCX resin) was prepared． The porous poly( glycidyl methacrylate) microspheres ( PGMA) were selected
as the matrix and glucose was used as the hydrophilic modifier to block the hydrophobic domains of PG-
MA beads． Glucose modification on PGMA beads improved the biocompatibility and reduced the non-spe-
cific adsorption so as to increase the recoveries of protein． The PGMA beads possess the porous structure
and the relatively high specific surface area，which make the PGMA-based resins good permeability and
high loading capacity． The application of such SP-G-PGMA SCX resin for the chromatographic separation
of biomacromolecules was explored． Four basic proteins were baseline separated within 6 min with the
column size of 100 mm × 4. 6 mm． The adsorption capacity of lysozyme on SP-G-PGMA SCX resin was
determined as 39. 5 g /L． The results make the material promising for the separation and purification of
biomacromolecules．
Key words: strong cation-exchange; stationary phase; poly( glycidyl methacrylate) microspheres; glu-
cose modification; protein analysis

随着生命科学和生物工程技术的飞速发展，复

杂生命体系中活性生物大分子的分离、分析和纯化

已成为 分 析 化 学 和 分 离 科 学 面 临 的 一 个 重 要 任

务［1，2］。蛋白质是生命活动的主要物质基础。研究

蛋白质必须将其从复杂的生命体系中分离出来并保

持其原有的生物活性。在生物工程下游技术中，既要
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求分离介质具有高的分离效率，又需要尽可能快的分

离速度，以提高生产的时空效率。因此，发展生物大

分子，尤其是蛋白质的分离、纯化与分析新材料和新

技术已成为生物工程技术的一个研究热点［3 － 5］。

图 1 SP-PGMA SCX 树脂制备流程图
Fig． 1 Chemical scheme for the preparation of the SP-PGMA SCX resin

离子交换色谱［6 － 8］( IEC) 因其良好的生物相容

性、温和的洗脱模式，且能够在分离过程中最大限度

地保持生物分子的活性，而在生物大分子的分离纯

化中发挥着重要的作用［9 － 12］。相比于传统的多糖

类基质 IEC 填料机械强度差，局限于中、低压分离的

缺点，聚合物型 IEC 基质［13］具有高的机械强度和良

好的化学稳定性，可实现中、高压快速分离［14］，在生

化样品分离纯化中具有广阔的应用前景。但是目前

常见的聚合物型高效 IEC 填料多以表面改性的交联

聚苯乙烯( PS) 微球为基质，表面疏水性强，生物相

容性较低，在生物大分子分离中极易造成非特异性

吸附而影响产物的回收率和生物活性。尽管表面化

学修饰和改性技术可以使其疏水性得到改善［15］，但

非特异性吸附的消除仍是一个难题。因此，基于亲

水性功能单体，发展新型交联高聚物基质的 IEC 填

料是必然的选择［14］。聚甲基丙烯酸环氧丙酯( PG-
MA) 的环氧基团具有很高的反应活性，环氧基水解

产生的二醇基团可提高其生物相容性［16］，用于生物

大分子的快速分离与分析。Zhao 等［17，18］利用无孔

PGMA 微球作为亲和色谱基质，用于多肽的高效筛

选，基于其低非特异性吸附，获得了高选择性的多肽

探针。Zhou 等［19］利用反胶团溶胀法制备了超大孔

PGMA 微球，非常适于生物大分子的快速高效分离。
此外，PGMA 还被成功用于生物传感器的表面修饰，

以进 行 肝 素 与 抗 凝 血 酶 III 的 动 态 相 互 作 用 研

究［20］。虽然 PGMA 基质在生化分离分析中显示了

较好的应用前景，但其骨架中的疏水性结构仍会不

同程度地对生物大分子产生非特异性吸附。因此，

需要通过表面接枝修饰等方法消除非特异性吸附，

以进一步增强其生物相容性。
本研究针对生物大分子的高效、快速分离和高

活性回收，以微米级直径、全 PGMA 双孔微球为基

质，进行了 PGMA 表面亲水改性，据此构建了具有

良好生物相容性的高效强阳离子交换液相色谱填

料，并用于模型蛋白质分离分析的研究。

1 实验部分

1． 1 试剂

甲基丙烯酸环氧丙酯( GMA) 购自苏州安利化

工厂; 甲基丙烯酸乙二醇双酯( EDMA，纯度 98%) 购

自 Sigma-Aldrich 公司，使用前经减压蒸馏以除去阻

聚剂; 十二烷基磺酸钠( SDS) 、1-辛醇购自天津津科

精细化工研究所; 偶氮二异丁腈( AIBN) 购自华北特

种化学试剂发展中心，经乙醇重结晶纯化后使用; 单

分散 PGMA 微球为中国科学院化学研究所赵睿研

究员课题组自制，粒径 10 μm，孔径 200 nm; 其他试

剂均为分析纯，购自北京化工厂。
蛋白质样品，包括核糖核酸酶 A( RNase A，来源

于牛胰脏) 、α-胰凝乳蛋白酶原 A( α-Chy A，来源于

牛胰脏) 、细胞色素 C( Cyt C，来源于马心) 和溶菌酶

( Lys，来源于鸡蛋白) ，均购自 Sigma 公司。超纯水

取自 Milli-Q Gradient 超纯水系统。
1． 2 PGMA 基质强阳离子交换填料的制备

将 PGMA 微球悬浮在 0． l mol /L 硫酸溶液中、
60 ℃下搅拌反应 12 h，进行微球表面环氧基水解，

产物用超纯水洗涤后真空干燥备用。取一定量水解

后的 PGMA-EDMA 微球，在碱性条件下加入一定比

例量的烯丙基缩水甘油醚搅拌反应，即制得烯丙基

化 PGMA-EDMA 微球。
配制 3 mol /L 的焦亚硫酸钠溶液，用浓 NaOH

溶液调节 pH 至 6. 5。将烯丙基化 PGMA-EDMA 微

球分散于焦亚硫酸钠溶液中，在氮气保护下于室温

条件下进行反应，产物用乙醇、超纯水充分清洗后，

即制得磺酸基强阳离子交换微球( SP-PGMA SCX 树

脂) 。制备流程见图 1。
1． 3 葡萄糖亲水改性 SP-PGMA SCX 树脂的制备

取一定量的 PGMA 微球加入至葡萄糖溶液中，

在搅拌下加入含有 KBH4 的 NaOH 溶液，室温下反

应 24 h，产物用超纯水洗涤并真空干燥，即制得葡萄

糖接枝的 PGMA-EDMA 微球。以此微球按照 1. 2 节
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所述相同反应，在碱性条件下与烯丙基缩水甘油醚

反应，然后再与焦亚硫酸钠反应，即制得葡萄糖接枝

的磺酸基强阳离子交换微球 ( SP-G-PGMA SCX 树

脂) 。制备流程见图 2。

图 2 SP-G-PGMA SCX 树脂制备流程图
Fig． 2 Chemical scheme for the preparation of the SP-G-PGMA SCX resin

1． 4 色谱柱的填装与柱压测定

将制备的 SP-PGMA SCX 树脂或 SP-G-PGMA
SCX 树脂悬浮于蒸馏水中，超声分散使之成匀浆液

并装 入 储 液 罐 中。以 水 为 流 动 相 在 流 速 3. 0
mL /min 下将其用高效液相色谱泵填装入 100 mm ×
4. 6 mm 的不锈钢柱管中，并持续冲洗 2 h 使柱床稳

定。装柱完成后，以不同溶剂为流动相，在不同流速

下测定柱压。
1． 5 离子交换容量的测定

取少量树脂悬浮液( 含 5 mL 左右树脂) 置于 10
mL 量筒中，放置过夜，准确读取树脂体积; 用 50 mL
5%HCl 溶液浸泡树脂，将树脂悬浊液倒入直径 1 cm
的柱中，使 HCl 溶液缓慢流过柱，用去离子水洗涤

树脂至中性。用 60 mL 1 mol /L NaCl 溶液缓慢流过

柱，准确测定洗脱液体积。用 0. 1 mol /L NaOH 标准

溶液滴定洗脱液，酚酞作指示剂，按照下式进行计

算: 离子交换容量 = VNaOH × MNaOH /V树脂，其中: VNaOH

为 NaOH 标准溶液的滴定体积; MNaOH为 NaOH 标准

溶液的浓度; V树脂为所用树脂的体积。
1． 6 蛋白质吸附容量的测定

溶液: A 液为 0. 1 mol /L 醋酸缓冲液( pH 5. 0) ;

B 液为 0. 1 mol /L 醋酸缓冲液 + 2 mol /L NaCl ( pH
5. 0) 。用 A 液配制质量浓度为 3 ～ 5 g /L 的溶菌酶

样品溶液。
取少量树脂悬浮液( 含 2 mL 左右树脂) 置于 5

mL 量筒中，放置过夜，准确读取树脂体积，然后倒入

直径 1 cm 的柱中，用 30 mL 去离子水洗涤。以 A 液

缓慢通过该柱，至基线走平。溶菌酶样品溶液以

0. 5 mL /min 的速率流过该柱，检测器信号缓慢升高

直至形成平台。用 A 液洗脱未保留的溶菌酶至平

衡，再切换用 B 液洗脱，收集蛋白质洗脱液，准确读

取体积。
蛋白质浓度的测定: 用 B 液配制一系列不同质

量浓度( 0. 05 ～ 0. 4 g /L) 的溶菌酶标准溶液，以 B 液

为参比液，用紫外分光光度计在 280 nm 波长下测定

吸光值，绘制标准曲线。以 B 液为参比液，在 280
nm 波长下测定所收集的 B 液洗脱下的溶菌酶溶液

的吸光值，通过标准曲线，计算蛋白质吸附容量。
1． 7 蛋白质质量回收率的测定

通过测定并比较色谱柱连接前后蛋白质峰面积

得出其质量回收率［21］。先将一根空白柱 ( column
1) 连接于色谱系统，进样蛋白质样品 20 μL，积分得

到蛋白质峰面积 Ap( column1) ; 再将所制备的离子交换

柱( column 2) 和空白柱一同连接到色谱系统，进样

蛋白 质 样 品 20 μL，积 分 得 到 蛋 白 质 峰 面 积

Ap( column1 + column2) ，该蛋白质样品的质量回收率便可由

下 式 计 算 得 到: 蛋 白 质 质 量 回 收 率 =
( Ap( column1 + column2) /Ap( column1) ) × 100%。

蛋白质样品在 SP-G-PGMA SCX 柱和 SP-PGMA
SCX 柱上的质量回收率均采用上述方法测定。色谱

分离条件为采用 20 mmol /L Tris-HCl + 1. 0 mol /L
NaCl( pH 7. 4) 缓冲液洗脱。
1． 8 HPLC 仪器与条件

Shimadzu SPD-10A HPLC 系统。流动相: A 液

为 20 mmol /L Tris-HCl 缓冲液( pH 7. 4) ，B 液为 20
mmol /L Tris-HCl 缓 冲 液 + 1. 0 mol /L NaCl ( pH
7. 4) ; 流速: 1. 0 mL /min。梯度洗脱程序: 0 ～ 8 min，

15% B ～25%B; 8 ～ 12 min，25%B ～50%B; 12 ～ 15
min，50%B ～ 100% B; 15 ～ 18 min，100% B。检测

器: UV-Vis 检测器; 检测波长: 280 nm。
1． 9 表面形貌、组成与孔特性的表征

以扫描电镜( 日立 S-4800 型) 进行微球表面形

貌的测定; ESCALab220I-XL 型 X-射线光电子能谱

仪( XPS) 用以进行表面元素组成的表征; 微球的比

表面积以 ASAP2020 型氮吸附仪进行测定。孔径及

孔分布以 AutoPore IV 9500 全自动压汞仪测试完

成，孔径分析范围 3 nm ～ 400 μm，测试压力 1. 378
kPa ～ 413. 4 MPa( 0. 20 ～ 60 000 psi) 。

·213·



第 4 期 刘吉众，等: 高亲水性强阳离子交换色谱填料的制备及其在蛋白质分析中的应用

2 结果与讨论

2． 1 PGMA 基质不同微球的结构与形貌表征

利用 XPS 对未经修饰改性的 PGMA、SP-PGMA
SCX 和改性后的 SP-G-PGMA SCX 进行表面元素组

成分析，3 种微球的 XPS 表征结果见图 3。在 PGMA
微球的 XPS 能谱中，在 284. 8 eV 和 532. 3 eV 处可

观测到碳( C1s) 和氧( O1s) 的特征信号。在 SP-PG-
MA SCX 微球的 XPS 谱图中，在 284. 8 eV 和 532. 1
eV 处可分别观测到碳( C1s) 和氧( O1s) 特征信号，

O1s 峰发生位移，这是因为通过衍生反应偶联了磺

酸基，使 O 的化合价态发生了改变所致; 在谱图上

出现了 Na1s ( 1 071. 2 eV) 和 S2p ( 167. 9 eV) 信号

峰，表明 －SO3Na 成功地通过偶联反应键合到 PGMA
表面。在 SP-G-PGMA SCX 微球的 XPS 谱图中，碳

( C1s) 和氧( O1s) 的特征信号分别于 284. 8 eV 和

532. 1 eV 出现。与 SP-PGMA SCX 相比，氧的含量

由 29. 9%提高到 31. 3%。O 元素含量变化是因为葡

萄糖的引入所引起的，也说明 PGMA 表面成功进行

了葡萄 糖 亲 水 改 性。在 谱 图 上 同 样 出 现 了 Na1s
( 1 071. 2 eV) 和 S2p ( 167. 9 eV) 信号峰，也进一步

表明 －SO3Na 成功地通过偶联反应键合到了 PGMA
表面。

图 3 ( a) PGMA、( b) SP-PGMA SCX 和( c) SP-G-PGMA
SCX 树脂的 XPS 表征图

Fig． 3 XPS characterizations of the resins of ( a) PGMA，
( b) SP-PGMA SCX and ( c) SP-G-PGMA SCX

采用压汞法对葡萄糖亲水化改性前后微球的孔

径及孔分布进行了表征。从图 4 中可以看出，PG-
MA 基质微球为双孔结构，其中中孔为 34 nm，大孔

最可几孔径为 200 nm。孔径范围为 100 ～ 300 nm
的孔道占据了大部分孔体积，对孔体积贡献最大的

孔道直径在 200 nm 左右。而葡萄糖改性后的 SP-
G-PGMA 微球中孔为 29 nm，大孔最可几孔径仍为

200 nm 左右。由此可以看出改性对大孔孔结构基

本没有影响，仅中孔孔径有微小减少，降低大约 5
nm 左右，大孔的存在提高了对流传质在色谱分离过

程中的贡献，有利于在较低的操作压力下实现快速

分离［22］。

图 4 压汞法表征改性前后微球的孔径及分布
Fig． 4 Characterizations of porosities and pore size

distributions of the unmodified and modified
PGMA beads by mercury porosimetry

图 5 ( a) 未经修饰改性的 PGMA 基质微球和( b) 改性后的
SP-G-PGMA 微球的扫描电镜表征

Fig． 5 Scanning electron micrographs of ( a) the
unmodified PGMA resin and ( b ) the
modified SP-G-PGMA resin

扫描电镜( SEM) 分析结果( 见图 5 ) 表明，PG-
MA 基质微球为规整的球形，表面为多孔结构。以

葡萄糖亲水改性后得到的 SP-G-PGMA SCX 微球依

然为多孔球形，且未出现葡萄糖堵塞孔道的现象，改

性后的微球表面趋于平坦，粗糙度降低。规整的球

形、微米级的粒径以及近于单分散的粒径分布，可提
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供高的分离效率，也有利于增加柱的渗透性，有利于

进行快速分离。

图 6 色谱柱的流速-背压关系图
Fig． 6 Effect of the flow rate on the column

back-pressure
Mobile phases: 1． H2O; 2． 20 mmol /L phosphate buffer;

3． CH3OH．

2． 2 PGMA 基质填料微球的比表面积及填充柱的

渗透性

微球表面形貌和孔结构与色谱填料的渗透性和

快速分离的能力密切相关，而微球的比表面积决定

了其样品负载量。采用 BET 氮吸附法测定了微球

的比表面积。PGMA 基质微球、SP-PGMA SCX 树脂

和 SP-G-PGMA SCX 树脂 3 种填料微球的比表面积

分别为 88. 7、74. 4 和 48. 6 m2 /g，结果表明由于改性

反应对微球表面和内部孔壁的修饰，引起孔容降低，

致使比表面积减小。尤其是葡萄糖亲水改性对比表

面积的影响更为明显，这可能是由于葡萄糖分子的

表面接枝不是单分子层反应所致。Unsal 等［23］报道

其合成的同类聚合物多孔微球未经表面修饰前的比

表面积为 21. 1 m2 /g，相比之下，本研究所制备的

PGMA 树脂改性后仍具有较高的比表面积，保证了

多孔微球的高样品负载量。
色谱柱的渗透性是其实际应用中的一个重要参

数，微球的机械性能和所填充色谱柱的渗透性可通

过填充柱的流速-背压关系进行表征。通过匀浆法

将 PGMA、SP-PGMA 和 SP-G-PGMA 分别填充于 100
mm × 4. 6 mm 的 不 锈 钢 柱 中，分 别 以 甲 醇、20
mmol /L 磷酸盐缓冲溶液和水为流动相考察了其在

不同流速下的柱压，结果如图 6 所示。PGMA 填充

柱在分别以甲醇、20 mmol /L 磷酸盐缓冲液及水为

流动相时，在 0. 5 ～ 5. 0 mL /min 流速范围内，流速-
背压保持良好的线性关系，且在流速为 5. 0 mL /min
时，柱压降分别为 3. 0、5. 6 和 8. 2 MPa; SP-G-PGMA
填充柱在以磷酸盐缓冲液及水为流动相时，在 0. 5
～ 5. 0 mL /min 流速范围内，同样保持良好的线性关

系，在流速为 5. 0 mL /min，即线速度为 1 805 cm /h
时，柱压降分别为 6. 0 和 8. 7 MPa，且没有出现柱床

塌陷的现象，表明改性后的微球依然保持了良好的

渗透性和贯通性，具有较高的机械强度，具备在高

压、高流速下分离的能力，有利于生物大分子的色谱

快速分离和纯化。
2． 3 离子交换树脂的吸附容量和质量回收率

PGMA 基质微球的孔结构特性有利于提高比表

面积，进而增加交换基团的密度和数量，保证了填料

的高吸附容量。通过前沿分析，以标准蛋白质为样

品评价了 SP-G-PGMA 树脂的饱和吸附容量和离子

交换容量。SP-G-PGMA SCX 强阳离子交换树脂对

溶菌酶的吸附量为 39. 5 g /L，其离子交换容量为

107 mmol /L。
此外，还考察了 α-胰凝乳蛋白酶原 A、细胞色素

C 和溶菌酶在 SP-PGMA SCX 和 SP-G-PGMA SCX 柱

上的质量回收率。结果发现，通过葡萄糖改性，α-
Chy A 的质量回收率从 75. 3% 提高到 86. 5%，Cyt C
从 82. 4% 提 高 到 89. 8%，Lys 从 88. 5% 提 高 到

99. 6%。蛋白质在 SP-G-PGMA SCX 柱上的质量回

收率明显高于在 SP-PGMA SCX 柱上的质量回收率，

证明葡萄糖亲水改性增加了 SP-G-PGMA SCX 的生

物相容性，降低了非特异性吸附，有利于获得高的蛋

白质质量回收率。
2． 4 PGMA 基质强阳离子交换树脂的蛋白质分离

性能

利用以 SP-PGMA SCX 和 SP-G-PGMA SCX 为

固定相的填充柱对 RNase A、α-Chy A、Cyt C 和 Lys 4
种碱性蛋白质进行了高效液相色谱分离。SP-PGMA
SCX 和 SP-G-PGMA 通过离子交换作用均实现了对

4 种标准蛋白质的良好分离( 见图 7 ) ，RNase A、α-
Chy A、Cyt C 和 Lys 的等电点分别为 8. 7、9. 2、9. 4
和 11. 2，蛋白质的洗脱顺序与其等电点大小顺序相

反。等电点小的蛋白质在所使用的流动相 pH 下呈

弱电离，携带电荷较少，因此与 SCX 介质的相互作

用较小。在 SP-G-PGMA SCX 上，RNase A 的保留时

间短，可能由于葡萄糖改性后部分未键合的羟基所

带来的亲水性，导致在所使用的流动相 pH 下疏水

性较强的 RNase A 保留很弱。在 SP-G-PGMA SCX
柱上蛋白质的色谱峰起落点更接近基线，且峰形对

称，表现出更好的分离性能。由不对称因子( δ) 值

也可看出，SP-G-PGMA SCX 上溶菌酶的 δ 值为 0. 8，

而 SP-PGMA SCX 上溶菌酶的 δ 值仅为 0. 3。表明

SP-G-PGMA SCX 经过天然多糖改性，更全面地封闭

了疏水区，葡萄糖的多羟基增加了介质的亲水性，消
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除了非特异性吸附，使峰形更加对称。

图 7 ( a) SP-PGMA SCX 柱和( b) SP-G-PGMA SCX
柱的混合蛋白质标准溶液的色谱图

Fig． 7 Ion-exchange separation of the standard
protein solution on ( a) SP-PGMA SCX
column and ( b) SP-G-PGMA SCX col-
umn

Peaks: 1． RNase A; 2． α-Chy A; 3． Cyt C; 4． Lys．

2． 5 蛋白质的快速分离

快速分离有利于缩短生化分离分析时间，加速

制备过程，同时缩短时间也有利于保持生物分子活

性，对于大规模制备具有重要意义。图 8 给出了在

流速分别为 1. 0 mL /min( 361 cm /h) 和 3. 0 mL /min
( 1 084 cm /h) 的条件下，SP-G-PGMA SCX 柱对标准

蛋白质分离的结果。当流动相流速为 3. 0 mL /min
时，SP-G-PGMA SCX 柱在 6 min 内即可实现对蛋白

质混合物的分离，而且与流速 1. 0 mL /min 时得到的

分离效果相同。由图 6 的流速-背压曲线可知，以 20
mmol /L 磷酸缓冲盐为流动相，在 1. 0 mL /min 流速

下，SP-G-PGMA SCX 柱的背压为 1. 2 MPa; 在 3. 0
mL /min 流速下，其背压为 3. 7 MPa。说明 SP-G-PG-
MA SCX 的粒径、形貌，特别是其双孔结构等方面的

特点有利于溶质的传质与分离，有利于缩短生化分

离分析的时间，有利于保持生物分子活性。
为了考察色谱填料的分离重现性，对比了新制

备的与使用百余次后的 SP-G-PGMA SCX 色谱柱的

蛋白质分离效果( 见图 9) 。所使用的 PGMA 基质微

球属于高交联度的高分子微球，具有良好的机械强

度和化学稳定性，因此在重复实验中具有很好的耐

图 8 不同流速下 SP-G-PGMA SCX 柱对碱性蛋白质
混合物的色谱分离

Fig． 8 Effect of flow rate on the ion-exchange
separation of basic proteins on SP-G-
PGMA SCX column

Peaks: 1． RNase A; 2． α-Chy A; 3． Cyt C; 4． Lys．

图 9 ( a) 新 SP-G-PGMA SCX 色谱柱和( b) 使用百余次
后的 SP-G-PGMA SCX 色谱柱分离标准蛋白质混
合物的色谱图( 流速为 3 mL /min)

Fig． 9 Ion-exchange separation of the basic proteins
on ( a) a new SP-G-PGMA SCX column and
( b) an SP-G-PGMA SCX column used for
hundred times ( flow rate: 3 mL /min)

Peaks: 1． RNase A; 2． α-Chy A; 3． Cyt C; 4． Lys．
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受性，即使在 3 mL /min 的流速下，经过百余次进样

分析，仍可以很好地保持峰形及分离效率，在生物大

分子的快速分离与制备中具有应用前景，对于生物

工程技 术 产 品 的 大 规 模 分 离 纯 化 也 具 有 重 要 的

意义。

3 结论

以微米级直径且粒径均匀的双孔 PGMA 微球

为基质，通过葡萄糖亲水改性并进一步制备出了高

效磺酸型强阳离子交换树脂。微米级的粒径和均匀

的粒度分布为高效分离提供了前提; 所具备的双孔

结构既保证了填料具有良好的柱渗透性，又保证了

填料的高机械强度。葡萄糖亲水改性进一步降低了

基质的非特异性吸附，提高了其生物相容性。以所

制备的 PGMA 基质强阳离子交换色谱柱在 1 084
cm /h 线速度下，于 6 min 内实现了 4 种标准蛋白质

混合物的分离，表现出该柱在生物大分子快速分离

纯化中的良好应用前景。
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