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Ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎ

１ ２０．６３ａ ８８．９１ ６．９６ ２８ ２１．６７ｂ ８５．６３ ６．７２
２ １９．５１ａ ９０．４７ ５．０４ ２９ ２０．９４ａ ８８．３７ ５．９８
３ ２２．５９ｂ ８８．６６ ７．３６ ３０ ２３．１０ｂ ９０．１２ ７．３５
４ ２４．４２ｂ ９１．２８ ８．２１ ３１ ２０．８８ａ ８７．６３ ７．１６
５ ２２．４７ｂ ８９．４６ ７．５６ ３２ １９．３２ａ ８７．３６ ４．８２
６ ２２．００ｂ ８９．６０ ６．４６ ３３ ２０．７１ａ ８９．１３ ５．９６
７ ２５．３７ｃ ９２．６７ ６．２７ ３４ ２３．０４ｂ ９０．１６ ７．４５
８ ２１．２０ａ ８７．４０ ７．９１ ３５ ２０．４４ａ ８８．７４ ６．９６
９ ２１．９３ｂ ８９．８７ ７．７３ ３６ ２２．４０ｂ ８９．４５ ７．０３
１０ ２１．８６ｂ ８７．８４ ６．３６ ３７ １９．０１ａ ８７．３２ ６．１４
１１ １７．５８ａ ９０．３１ ５．５６ ３８ ２３．９５ｂ ９０．６７ ７．４９
１２ ２８．６７ｃ ９１．２０ ８．０１ ３９ ２０．７３ａ ８９．９６ ７．０８
１３ ２３．２１ｂ ８７．３７ ６．１１ ４０ ２２．３０ｂ ８７．６３ ６．５４
１４ ２１．９２ｂ ９０．６１ ７．３７ ４１ １８．４５ａ ８６．１３ ５．１８
１５ １９．１９ａ ８７．４９ ５．６５ ４２ １９．２５ａ ９０．００ ４．７６
１６ ２０．３７ａ ８８．６６ ６．２４ ４３ １９．５４ａ ８６．７９ ５．８５
１７ ２１．０５ａ ８９．５３ ７．３９ ４４ ２２．２０ｂ ９０．６３ ６．６３
１８ ２２．８６ｂ ９０．０１ ６．７６ ４５ １９．４２ａ ８６．１２ ５．５２
１９ ２４．５８ｃ ９１．２１ ６．３７ ４６ ２３．５１ｂ ８７．１５ ７．６８
２０ ２１．２５ａ ８８．２４ ５．９２ ４７ ２２．３８ｂ ８９．６２ ８．５２
２１ ２５．７１ｃ ９１．２２ ８．１１ ４８ ２０．９２ａ ８６．１６ ７．１５
２２ ２３．６６ｂ ９０．６０ ８．２９ ４９ ２１．３１ａ ９０．４３ ７．７４
２３ ２２．７３ｂ ９１．４０ ５．５２ ５０ ２３．４８ｂ ８８．６９ ６．８３
２４ ２３．６０ｂ ８７．８０ ８．２４ ５１ ２５．６６ｃ ９０．２４ ６．４８
２５ ２１．９５ｂ ８９．１２ ７．８３ ５２ ２０．８４ａ ８６．４２ ７．１６
２６ ２１．９８ｂ ９１．１４ ５．０６ ５３ ２０．９９ａ ８７．６５ ６．５２
２７ ２０．５６ａ ８７．６０ ６．４７ ５４ ２０．１９ａ ８７．２３ ６．６８
Ｎｏｔｅ：Ｄｕｎｃａｎｓｍｕｌｔｉｐｌｅｒａｎｇｅｔｅｓｔｍｅｔｈｏｄｗａｓｕｓｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅ，ａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｏｆｅａｃｈｓａｍｐｌｅｗａｓｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈＮｏ．１１ｓａｍｐｌｅｗｉｔｈｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ，ａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓａｔｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｓｈｏｗｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５，ｎ＝３）．

５６ＷｅｉｈａｉＨＯＵｅｔａｌ．ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｒｏｔｅｉｎＣｏｎｔｅｎｔａｎｄＧｅｎｅｔｉｃＤｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎＰｅａＧｅｒｍｐｌａｓｍｉｎＴｉｂｅｔ



３．３　ＳＤＳＰＡＧＥａｎａｌｙｓｉｓｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｏｆｐｅａ
ＶｉａＳＤＳＰＡＧＥｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆ５４ｐｅａ
ｍａｔｅｒｉａｌｓｓｈｏｗｅｄｔｈｅｂａｎｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｂｉｌｉｔｙｒａｔｉｏｓ，ａｎｄｔｈｅ
ｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｗａｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂｙｔｈｅｓａｍｐｌｅ（Ｆｉｇ．１Ａ）．１５８８ｗａｔｅｒ
ｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄｓｗｅｒｅｓｅｐａｒａｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｔｅｓｔｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓ，
ｉｎｗｈｉｃｈ４３ｂａｎｄｓｈａｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｂｉｌｉｔｙｒａｔｉｏｓ，ａｎｄｃｈａｎｇｅｒａｎｇｅ
ｏｆｔｈｅｉｒｎｕｍｂｅｒｗａｓ６－４３ｂａｎｄｓ，ａｎｄａｖｅｒａｇｅｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｗａ
ｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｉｎｅａｃｈｍａｔｅｒｉａｌｗａｓ２０．４．Ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，
ｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｅｐａｒａｔｅｄｆｒｏｍＮｏ．３６ｐｅａ
ｍａｔｅｒｉａｌｗａｓ３６，ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｍｏｓｔ，ｗｈｉｌｅｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｗａｔｅｒ
ｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｅｐａｒａｔｅｄｆｒｏｍＮｏ．１８ａｎｄＮｏ．４０ｍａｔｅｒｉａｌｓｗａｓ
２２，ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍ．Ｉｎ４３ｂａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｂｉｌｉｔｙ
ｒａｔｅｓ，ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｔｉｍｅｓｏｆｅａｃｈｂａｎｄｉｎ５４ｔｅｓｔｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓｗａｓ
６－５４，ａｎｄｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｗａｓ１１．１％ －
１００．０％，ａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｉ）ｗａｓｂｅｔｗｅｅｎ０ａｎｄ０．５
（Ｔａｂｌｅ４）．Ｎｏ．３，４，５，７，２１ｂａｎｄｓａｌｌａｐｐｅａｒｅｄｉｎｔｈｅｔｅｓｔｅｄ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ，ａｎｄｔｈｅｉｒｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｗｅｒｅ１００％，ａｎｄｄｉ
ｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｗａｓ０，ｗｈｉｃｈｗａｓｃｏｍｍｏｎｂａｎｄ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅ
ｑｕｅｎｃｙｏｆＮｏ．６ｂａｎｄｉｎ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓｗａｓ１１．１％，ｗｈｉｃｈｗａｓ
ｔｈｅｌｏｗｅｓｔ，ａｎｄｉｔｏｎｌｙａｐｐｅａｒｅｄｉｎ６ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ，ａｎｄｏｔｈｅｒｐｅａ
ｍａｔｅｒｉａｌｓｌａｃｋｅｄｉｔ，ｗｉｔｈｌｏｗｅｒｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅ
ｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆＮｏ．８，１２，１５，２７，３４，４０ｂａｎｄｓｉｎ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ
ｗｅｒｅａｌｌ４０ｔｉｍｅｓ，ｂｕｔｂａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｗａｓ０．５，ｗｈｉｃｈｗａｓ

ｔｈｅｍａｘｉｍｕｍ，ｓｈｏｗｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｓｅｂａｎｄｓｈａｄｈｉｇｈｖａｒｉａｔｉｏｎｆｒｅ
ｑｕｅｎｃｙａｎｄｓｔｒｏｎｇｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓｏｆｅａｃｈｓｕｂｕｎｉｔ
ｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｆｒｏｍｐｅａｗａｓｂｅｔｗｅｅｎ２４．８７ａｎｄ１４９．５４
ｋｕ，ｉｎｗｈｉｃｈｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｂａｎｄｗａｓｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｄｉｎｔｗｏｒｅｇｉｏｎｓ：
２４．７１－５０．４１ｋｕｏｆｌｏｗｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｕｂｕｎｉｔａｎｄ
５６．３４－８８．０８ｋｕｏｆｈｉｇｈｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｕｂｕｎｉｔ．Ｉｎ４３
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄｓ，ｔｈｅｂａｎｄｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｗｉｔｈｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓｅｓｏｆ
８８．０８，６８．２５，６２．３８，４４．７６ａｎｄ２９．８９ｋｕｗｅｒｅｃｏｎｓｔａｎｔａｎｄｏｂ
ｖｉｏｕｓ．ＴｈｅｓｅｄａｔａｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＴｉｂｅｔＰ．ｓａｔｉｖｕｍｇｅｒｍｐｌａｓｍｈａｄ
ｒｉｃｈｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｌｅｖｅｌ．

Ｆｉｇ．１　ＳＤＳＰＡＧＥｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ（ａ）ａｎｄｓａｌｔ
ｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ（ｂ）ｐｒｏｔｅｉｎｓｆｒｏｍ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ

Ｔａｂｌｅ３　ＳｔａｔｉｓｔｉｃｓｏｆＳＤＳＰＡＧＥｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｂａｎｄｓｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙａｎｄｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｆｒｏｍ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ

Ｎｏ．
Ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄ

Ｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄ

Ｎｏ．
Ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄ

Ｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄ

Ｎｏ．
Ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄ

Ｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙ
ｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄ

１ ３０ １２ １９ ２７ １４ ３７ ３４ １６
２ ３０ １１ ２０ ２４ １３ ３８ ２６ １７
３ ２８ １４ ２１ ３０ １０ ３９ ３２ ９
４ ３０ １５ ２２ ３４ １２ ４０ ２２ １５
５ ２６ １５ ２３ ２７ １１ ４１ ３０ １２
６ ２８ ９ ２４ ２９ １２ ４２ ２９ １５
７ ２８ １４ ２５ ３１ １７ ４３ ２７ １６
８ ２７ １６ ２６ ３２ １０ ４４ ３２ ６
９ ２８ １０ ２７ ２６ １２ ４５ ２９ ８
１０ ２９ １５ ２８ ２６ １４ ４６ ２７ １４
１１ ３０ １２ ２９ ３３ １４ ４７ ３０ １４
１２ ３３ １５ ３０ ３０ １８ ４８ ３０ １４
１３ ３２ １２ ３１ ３６ １３ ４９ ３０ １２
１４ ３２ ７ ３２ ３４ １１ ５０ ２８ １０
１５ ２６ １７ ３３ ３４ ９ ５１ ３４ １３
１６ ２７ １６ ３４ ３４ １３ ５２ ３０ １７
１７ ３２ １４ ３５ ３０ ９ ５３ ２５ １３
１８ ２２ １６ ３６ ３１ １２ ５４ ２７ １４

３．４　Ｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｏｆ
ｐｅａ　ＶｉａＳＤＳＰＡＧＥｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，６９９ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎ
ｂａｎｄｓｗｅｒｅｓｅｐａｒａｔｅｄｆｒｏｍ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ，ｉｎｗｈｉｃｈｔｈｅｒｅｗｅｒｅ
２４ｂａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｂｉｌｉｔｙｒａｔｉｏｓ，ｗｉｔｈｖａｒｉａｔｉｏｎｒａｎｇｅｏｆ
６－１７ｂａｎｄｓ，ａｎｄａｖｅｒａｇｅｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｅａｃｈｍａｔｅｒｉａｌｗａｓ
２０．４．Ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，ｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｅｐａｒａ
ｔｅｄｆｒｏｍＮｏ．３０ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｗａｓ１８，ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｍｏｓｔ，ｗｈｉｌｅ
ｂａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆＮｏ．４４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｗａｓ６（Ｔａｂｌｅ３，Ｔａｂｌｅ５）．Ｏｃ
ｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆ２４ｂａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｂｉｌｉｔｙｒａｔｉｏｓｉｎ

５４ｔｅｓｔｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓｗｅｒｅｂｅｔｗｅｅｎ１８．５％ ａｎｄ１００．０％，ａｎｄｄｉｖｅｒ
ｓｉｔｙｉｎｄｅｘｗａｓｂｅｔｗｅｅｎ０ａｎｄ０．５．Ｎｏ．６ｂａｎｄａｐｐｅａｒｅｄｉｎａｌｌｔｅｓｔ
ｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓ，ａｎｄｉｔｓｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｗａｓ１００％，ｗｈｉｃｈｗａｓ
ｃｏｍｍｏｎｂａｎｄ；ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＮｏ．１７ｂａｎｄｗａｓ１８．５％，
ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｍｉｎｉｍｕｍ，ａｎｄｉｔｏｎｌｙａｐｐｅａｒｅｄｉｎ１０ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ．
ＤｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆＮｏ．１３ａｎｄＮｏ．２２ｂａｎｄｓｗａｓ０．５ａｎｄｗａｓｔｈｅ
ｍａｘｉｍｕｍ，ｓｈｏｗｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｂａｎｄｈａｄｔｈｅｍｏｓｔｒｉｃｈｖａｒｉａｔｉｏｎ．Ｍｏ
ｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓｏｆｅａｃｈｓｕｂｕｎｉｔｆｒｏｍｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｏｆｐｅａｗａｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ２４．８５ａｎｄ９１．２４ｋｕ．ＴｈｅｓｅｄａｔａｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＴｉｂｅｔＰ．ｓａ

６６ ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１７



ｔｉｖｕｍｇｅｒｍｐｌａｓｍｈａｄｒｉｃｈｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏ ｔｅｉｎｌｅｖｅｌ．

Ｔａｂｌｅ４　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｂａｎｄｓｆｒｏｍ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ

Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｂａｎｄ

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ∥％

Ｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｂａｎｄ

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ∥％

Ｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

１ １４９．５４ ４４ ８１．４８ ０．４８ ２３ ４４．９３ １７ ３１．４８ ０．３０
２ １３８．９５ ５１ ９４．４４ ０．３４ ２４ ４４．７６ ４３ ７９．６３ ０．４８
３ １２５．３７ ５４ １００．００ ０．００ ２５ ４３．４９ ５０ ９２．５９ ０．３９
４ １１６．２８ ５４ １００．００ ０．００ ２６ ４２．３１ ４７ ８７．０４ ０．４３
５ １０７．７６ ５４ １００．００ ０．００ ２７ ４１．２７ ４１ ７５．９３ ０．５０
６ ９６．６６ ６ １１．１１ ０．１１ ２８ ４０．３４ １２ ２２．２２ ０．２０
７ ８８．０８ ５４ １００．００ ０．００ ２９ ３８．０２ ４４ ８１．４８ ０．４９
８ ８２．５６ ３９ ７２．２２ ０．５０ ３０ ３７．３５ ３７ ６８．５２ ０．４９
９ ８２．０７ ３５ ６４．８１ ０．４８ ３１ ３５．６７ １８ ３３．３３ ０．３１
１０ ７８．２８ ３３ ６１．１１ ０．４７ ３２ ３４．０８ ２３ ４２．５９ ０．３６
１１ ７５．３６ ２２ ４０．７４ ０．３６ ３３ ３３．６１ ４５ ８３．３３ ０．４７
１２ ６９．９６ ４０ ７４．０７ ０．５０ ３４ ３３．１５ ４０ ７４．０７ ０．５０
１３ ６８．２５ ３１ ５７．４１ ０．４７ ３５ ３２．５５ ３３ ６１．１１ ０．４７
１４ ６５．６８ ３１ ５７．４１ ０．４５ ３６ ３１．９７ １５ ２７．７８ ０．２６
１５ ６２．３８ ４２ ７７．７８ ０．５０ ３７ ３１．１２ ４４ ８１．４８ ０．４８
１６ ６０．０８ ３０ ５５．５６ ０．４４ ３８ ２９．８９ ５４ １００．００ ０．００
１７ ５９．５５ ４４ ８１．４８ ０．４８ ３９ ２８．４５ ５２ ９６．３０ ０．２６
１８ ５７．１９ ２３ ４２．５９ ０．３７ ４０ ２７．１９ ３９ ７２．２２ ０．５０
１９ ５６．３４ ８ １４．８１ ０．１３ ４１ ２５．８４ １４ ２５．９３ ０．２４
２０ ５０．４１ ３５ ６４．８１ ０．４８ ４２ ２５．４７ ５２ ９６．３０ ０．２６
２１ ４９．３１ ５４ １００．００ ０．００ ４３ ２４．７１ ５３ ９８．１５ ０．１９
２２ ４６．１２ ３１ ５７．４１ ０．４６

Ｔａｂｌｅ５　Ｂａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎ

Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｂａｎｄ

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ∥％

Ｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

Ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｂａｎｄ

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｓｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｔｉｍｅｓ

Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ∥％

Ｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

１ １０６．６７ ５３ ９８．１５ ０．１９ １３ ３６．６１ ３９ ７２．２２ ０．５０
２ ９４．９２ １３ ２４．０７ ０．２３ １４ ３６．３７ ２０ ３７．０４ ０．３３
３ ７５．６３ ３５ ６４．８１ ０．４８ １５ ３４．９３ ２９ ５３．７０ ０．４４
４ ７２．５２ １９ ３５．１９ ０．３２ １６ ３４．５８ ２１ ３８．８９ ０．３５
５ ６９．９０ ２１ ３８．８９ ０．３４ １７ ３３．７９ １０ １８．５２ ０．１６
６ ６５．５０ ５４ １００．００ ０．００ １８ ３２．７３ ４５ ８３．３３ ０．４８
７ ４６．００ ３８ ７０．３７ ０．５０ １９ ３２．０２ ２０ ３７．０４ ０．３４
８ ４５．０８ １６ ２９．６３ ０．２８ ２０ ３０．８６ ４９ ９０．７４ ０．３９
９ ４３．９２ ４２ ７７．７８ ０．４９ ２１ ３０．６８ １０ １８．５２ ０．１８
１０ ４３．４４ １９ ３５．１９ ０．３２ ２２ ２８．５８ ３８ ７０．３７ ０．５０
１１ ４２．１２ ２４ ４４．４４ ０．３８ ２３ ２６．３９ ４３ ７９．６３ ０．４８
１２ ４１．３９ １３ ２４．０７ ０．２３ ２４ ２５．１９ ２８ ５１．８５ ０．４２

３．５　Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ　Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓｏｆｂａｎｄｓ
ｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙａｎｄｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｆｒｏｍ５４ｔｅｓｔｅｄｍａ
ｔｅｒｉａｌｓｖｉａＵＰＧＭＡ（Ｆｉｇ．２）ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉ
ｃｉｅｎｔｓｏｆａｌｌｔｅｓｔｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓｃｈａｎｇｅｄｆｒｏｍ０．６０ｔｏ０．９１，ｉｌｌｕｓ
ｔｒａｔｉｎｇｔｈａｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆＰ．ｓａｔｉｖｕｍｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｉｓ
ｔｒｉｃｔｓａｎｄｃｏｕｎｔｉｅｓｏｆＴｉｂｅｔｗａｓｌａｒｇｅｒ．Ｎｏ．２３ａｎｄＮｏ．２４，Ｎｏ．
５３ａｎｄＮｏ．５４Ｐ．ｓａｔｉｖｕｍｍａｔｅｒｉａｌｓｈａｄｔｈｅｍａｘｉｍｕｍｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ（０．８９４），ｓｈｏｗｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｔｗｏｇｒｏｕｐｓｏｆｍａｔｅｒｉａｌｓ
ｈａｄｓｍａｌｌｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎｄｔｈｅｍｏｓｔｃｌｏｓｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ．Ａｔ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔＧＳｖａｌｕｅ，５４ｍａｔｅｒｉａｌｓｗｅｒｅａｌｌｃｌｕｓｔｅｒｅｄ
ｉｎｔｏｏｎｅｃｌａｓｓａｔ０．６ｌｅｖｅｌａｎｄ８ｃｌａｓｓｅｓａｔ０．６９６ｌｅｖｅｌ：ｃｌａｓｓＩ

ｈａｄ１ｍａｔｅｒｉａｌ；ｃｌａｓｓⅡ ｈａｄ１ｍａｔｅｒｉａｌ；ｃｌａｓｓⅢ ｈａｄ８ｍａｔｅｒｉ
ａｌｓ，ｗｈｉｃｈｗａｓｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏｌａｒｇｅｒｓｕｂｇｒｏｕｐｓ；ｃｌａｓｓⅣ ｈａｄ１
ｍａｔｅｒｉａｌ；ｃｌａｓｓⅤ ｈａｄ３ｍａｔｅｒｉａｌｓ；ｃｌａｓｓⅥ ｈａｄ１３ｍａｔｅｒｉａｌｓ，
ｗｈｉｃｈｗａｓｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｔｗｏｌａｒｇｅｒｓｕｂｇｒｏｕｐｓ；ｃｌａｓｓⅦ ｈａｄ２ｍａ
ｔｅｒｉａｌｓ；ｃｌａｓｓⅧ ｈａｄ２４ｍａｔｅｒｉａｌｓ，ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｌａｒｇｅｓｔｇｒｏｕｐ．
ＡｔＧＳｌｅｖｅｌｏｆ０．７６，５４ｍａｔｅｒｉａｌｓｃｏｕｌｄｂｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏ７ｓｕｂ
ｕｎｉｔｓ．Ｂｙｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ，ｉｔｗａｓｆｏｕｎｄｔｈａｔｌｏｃａｌａｎｄｔｒａｄｉ
ｔｉｏｎａｌｓｐｅｃｉｅｓａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｌｔｉｔｕｄｅｓｏｆＴｉｂｅｔｄｉｄｎｏｔｃｌｕｓｔｅｒｔｏｇｅｔｈ
ｅｒ，ｂｕｔｔｈｅｙｈａｄｃｒｏｓｓｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ，ｓｈｏｗｉｎｇｔｈａｔｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ
ｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｆｒｏｍｔｈｅｔｅｓｔｅｄｍａｔｅｒｉａｌｓｈａｄｕｎｏｂｖｉｏｕｓｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ｗｉｔｈｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｏｒｉｇｉｎ．

７６ＷｅｉｈａｉＨＯＵｅｔａｌ．ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｒｏｔｅｉｎＣｏｎｔｅｎｔａｎｄＧｅｎｅｔｉｃＤｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎＰｅａＧｅｒｍｐｌａｓｍｉｎＴｉｂｅｔ



Ｆｉｇ．２　ＢｅｌｔｔｙｐｅｏｆＮＪｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙａｎｄ
ｓａｌｔｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎｓｕｂｕｎｉｔｓｆｒｏｍ５４ｐｅａｍａｔｅｒｉａｌｓ
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