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ｄａｔａａｒｅｒｅｃｏｒｄｅｄａｎｄａｎａｌｙｚｅｄ．
２．２　Ｒｅｔｒｉｅｖａｌｓｔｒａｔｅｇｙ　ＩｎｄａｔａｂａｓｅｏｆＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ，＂ｂｉｏｉｎ
ｆｏｒｍａｔｉｃｓ＂ｉｓｉｎｐｕｔｔｅｄａｓｔｈｅｓｕｂｊｅｃｔｗｏｒｄｗｉｔｈｔｉｍｅｓｐａｎｆｒｏｍＪａｎｕ
ａｒｙ１，２００８ｔｏＤｅｃｅｍｂｅｒ３１，２０１２ａｎｄｒｅｔｒｉｅｖａｌｔｉｍｅａｓＤｅｃｅｍｂｅｒ
３１，２０１２．Ｔｈｅｎ，ａｌｌｐｅｒｉｏｄｉｃａｌｔｈｅｓｅｓｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｃｏｌｌｅｃｔｅｄｉｎ
ｔｈｅＳＣＩＥｄａｔａｂａｓｅｂｅｔｗｅｅｎＪａｎｕａｒｙ，２００８ａｎｄＤｅｃｅｍｂｅｒ，２０１２ａｒｅ
ｒｅｔｒｉｅｖｅｄ．

３　Ｒｅｓｕｌｔａｎａｌｙｓｉｓ
３．１　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｐｅｒｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｂｙｎａｔｉｏｎ　７０３８ｐｅｒｉｏｄｉ

ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ２０１３，５（４）：１４９－１５２



ｃａｌｔｈｅｓｅｓｗｉｔｈ＂ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ＂ａｓｔｈｅｓｕｂｊｅｃｔｗｏｒｄｈａｖｅｂｅｅｎ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄｉｎＳＣＩＥｄｕｒｉｎｇｔｈｅｆｉｖｅｙｅａｒｓｂｅｔｗｅｅｎ２００８ａｎｄ２０１２ａｎｄ
ａｒｅｒａｎｋｅｄｉｎａｍｏｕｎｔｏｆｐａｐｅｒｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｕｎｔｒｉｅｓ（Ｔａｂｌｅ
１）．Ｔｈｅｔｏｐ１０ｃｏｕｎｔｒｉｅｓｐｏｓｓｅｓｓ６７９６ＳＣＩＥｔｈｅｓｅｓｗｈｉｃｈａｃｃｏｕｎｔ
ｆｏｒ９６．５６％ ｏｆｔｏｔａｌａｍｏｕｎｔ．Ｔｈｅｓｅｔｏｐ１０ｃｏｕｎｔｒｉｅｓａｒｅｔｈｅｍａｉｎ
ｐｏｗｅｒｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎｄｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｌｅｖｅｌｏｆｔｈｅｃｕｒ
ｒｅｎｔｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｉｎｔｈｅｗｏｒｌｄ．Ｔｈｅｒｅｍａｉｎｉｎｇ２４２ＳＣＩＥｔｈｅｓｅｓ
ａｒｅｆｒｏｍｔｈｅｏｔｈｅｒ７１ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ，ｅａｃｈｏｆｗｈｉｃｈｈａｓａｔｌｅａｓｔｏｎｅｃｏｌ
ｌｅｃｔｅｄｄｏｃｕｍｅｎｔａｎｄａｃｃｏｕｎｔｆｏｒ３．４４％ ｏｆｔｏｔａｌａｍｏｕｎｔ．Ｔｈｅｒｅ
ｆｏｒｅ，ＳＣＩＥｐａｐｅｒｓｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｏｎｓｏｍｅｃｏｕｎｔｒｉｅｓ
ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ．

Ｔａｂｌｅ１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＳＣＩＥＡｒｔｉｃｌｅＡｍｏｕｎｔｉｎｔｈｅＴｏｐＴｅｎＣｏｕｎｔｒｉｅｓ

Ｎａｔｉｏｎ Ａｒｔｉｃｌｅ
Ａｍｏｕｎｔ

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
％

ＡｖｅｒａｇｅＣｉｔａｔｉｏｎ
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ａｍｅｒｉｃａ ２５３１ ３５．９６２ １２．２３
Ｃｈｉｎａ １２９８ １８．４４３ ４．２６
Ｂｒｉｔａｉｎ ６２９ ８．９３７ １３．２１
Ｇｅｒｍａｎｙ ６０９ ８．６５３ １１．９８
Ｃａｎａｄａ ３４２ ４．８５９ ９．４３
Ｆｒａｎｃｅ ３２２ ４．５７５ ８．２５
Ｉｔａｌｙ ２９５ ４．１９２ ７．２５
Ｊａｐａｎ ２７６ ３．９２２ １６．１１
Ａｕｓｔｒａｌｉａ ２４９ ３．５３８ ９．３０
Ｉｎｄｉａ ２４５ ３．４８１ ３．２５

　　Ｃｉｔａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｃａｎｒｅｆｌｅｃｔｎｏｔｏｎｌｙｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｌｅｖｅｌｏｆ
ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｐａｐｅｒｒｅｓｅａｒｃｈａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓｂｕｔａｌｓｏｈｏｗｔｈｅａｃｈｉｅｖｅ
ｍｅｎｔｓａｒｅｃｏｎｃｅｒｎｅｄｗｏｒｌｄｗｉｄｅ．Ｔｈｅｍｏｒｅｔｈｅｐａｐｅｒｓａｒｅｃｉｔｅｄ，
ｔｈｅｗｉｄｅｒｉｎｆｌｕｅｎｃｅｔｈｅｙｈａｖｅｉｎｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｆｉｅｌｄｓ．Ａｎｄａｖｅｒａｇｅ
ｑｕｏｔａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｉｓａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｉｎｄｉｃａｔｏｒｔｏｍｅａｓｕｒｅｔｈｅｒｅ
ｓｅａｒｃｈｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅｔｏｔａｌｃｉｔｅｓｏｆ７０３８ＳＣＩＥｐａｐｅｒｓａｍｏｕｎｔｔｏ５６
１４６ａｎｄａｖｅｒａｇｅｃｉｔｅｓ（ｈｅｒｅｉｎａｆｔｅｒｒｅｆｅｒｒｅｄｔｏａｓｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌａｖ
ｅｒａｇｅｃｉｔｅｄｔｉｍｅｓ）ｒｅａｃｈ７．９８．Ｊａｐａｎ，ＢｒｉｔａｉｎａｎｄＡｍｅｒｉｃａａｒｅ
ｔｈｅｔｏｐｔｈｒｅｅｃｏｕｎｔｒｉｅｓｗｉｔｈａｖｅｒａｇｅｃｉｔｅｄｔｉｍｅｓａｓ１６．１１，１３．２１
ａｎｄ１２．２３ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙａｎｄｄｉｓｐｌａｙｍｉｇｈｔｙｐｏｗｅｒｉｎｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
ｒｅｓｅａｒｃｈ．Ｂｅｓｉｄｅｓ，ａｖｅｒａｇｅｃｉｔｅｄｔｉｍｅｓｉｎＧｅｒｍａｎｙ（１１．９８），
Ｃａｎａｄａ（９．４３），Ａｕｓｔｒａｌｉａ（９．３０）ａｎｄＦｒａｎｃｅ（８．２５）ａｌｓｏｏｖｅｒ
ｔａｋｅｔｈｅａｖｅｒａｇｅ．
３．２　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐａｐｅｒｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｂｙｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ　Ｂｉｏｉｎｆｏｒ
ｍａｔｉｃｓｄｉｓｐｌａｙｓａｔｒｅｎｄｏｆｂｏｔｈｃｅｎｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎａｎｄｄｅｃｅｎｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎ
ｉｎｔｅｒｍｓｏｆｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅａｒｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｙａ
ｌａｒｇｅｒｎｕｍｂｅｒｏｆｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
ａｎｄｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｒｔｉｃｌｅｓｆｒｏｍａｌｔｏｇｅｔｈｅｒ１８６８ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓａｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄｂｙＳＣＩＥ．Ｉｔｃａｎｂｅｆｏｕｎｄａｆｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｔｈａｔｔｈｅｔｏｐｔｅｎ
ｃｏｕｎｔｒｉｅｓｒａｎｋｅｄｂｙａｍｏｕｎｔｅｎｊｏｙｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｈｉｇｈａｃａｄｅｍｉｃｐｒｅｓｔｉｇｅ
ａｓｗｅｌｌａｓｇｒａｄｅ（Ｔａｂｌｅ２）．８５４ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｐａｐｅｒｓｐｕｂｌｉｓｈｅｄ
ｂｙｔｈｅｓｅｔｅｎｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓａｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｂｙＳＣＩＥ，ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇｆｏｒ
１２．１３％ ｉｎｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｐａｐｅｒｓｆｒｏｍｔｈｅｏｔｈｅｒ１８５８
ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔ８７．８７％ ａｎｄｉｎｓｔｉｔｕｔｅｓｗｈｉｃｈｈａｖｅｏｎｌｙ１
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｐａｐｅｒｂｅｉｎｇｃｏｌｌｅｃｔｅｄｂｙＳＣＩＥｄｕｒｉｎｇｔｈｅｆｉｖｅｙｅａｒｓ
ａｍｏｕｎｔｔｏ１６．Ａｍｏｎｇｔｈｅｔｅｎｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ，ｆｏｕｒｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｗｈｉｃｈ
ｂｅｌｏｎｇｔｏＡｍｅｒｉｃａｈａｖｅａｌｔｏｇｅｔｈｅｒ３５２ＳＣＩＥｐａｐｅｒｓ，ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ
ｆｏｒ４１．２２％ ｏｆｔｏｔａｌＳＣＩＥｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｐａｐｅｒｓｉｎｔｈｅｔｏｐｔｅｎｉｎ
ｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ，ｗｈｉｃｈｈｉｇｈｌｉｇｈｔｓＡｍｅｒｉｃａｓｄｏｍｉｎａｎｔｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｂｉｏｉｎ
ｆｏｒｍａｔｉｃｓｒｅｓｅａｒｃｈ．ＴｈｒｅｅＣｈｉｎｅｓｅｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｅｎｔｅｒｔｈｅｔｏｐｔｅｎ

ｒａｎｋｉｎｇａｎｄｈａｖｅ３００ＳＣＩＥｐａｐｅｒｓ，ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ３５．１９％ ｏｆｔｏｔａｌ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｐａｐｅｒｓｉｎｔｈｅｔｅｎｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ．

Ｔａｂｌｅ２　ＴｏｐＴｅｎＩｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｂｙＳＣＩＥＡｒｔｉｃｌｅＡｍｏｕｎｔ

Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ Ｎａｔｉｏｎ Ａｒｔｉｃｌｅ
Ａｍｏｕｎｔ

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
％

Ａｖｅｒａｇｅ
Ｃｉｔａｔｉｏｎ
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄＳｃｉ Ｃｈｉｎａ １４８ ２．１０３ ６．５９
ＨａｒｖａｒｄＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ａｍｅｒｉｃａ １３７ １．９４７ １１．９２
ＳｈａｎｇｈａｉＪｉａｏＴｏｎｇ Ｃｈｉｎａ ９３ １．３２１ ８．５２
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ
ＳｔａｎｆｏｒｄＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ａｍｅｒｉｃａ ７８ １．１０８ １０．９９
ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣａｌｉｆｏｒｎｉａ Ａｍｅｒｉｃａ ７６ １．０８０ １７．７８
ＳａｎＤｉｅｇｏ
ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＭａｎｃｈｅｓｔｅｒ Ｂｒｉｔａｉｎ ７１ １．００９ ８．１４
ＣａｍｂｒｉｄｇｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｂｒｉｔａｉｎ ６６ ０．９３８ １２．３２
ＥｕｒｏｐｅａｎＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔＩｎｓｔ ＥＵ ６５ ０．９２４ ２５．１４
ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＷａｓｈｉｎｇｔｏｎ Ａｍｅｒｉｃａ ６１ ０．８６７ １０．２３
ＦｕｄａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｃｈｉｎａ ５９ ０．８３８ ５．０３

　　Ｉｎｔｅｒｍｓｏｆａｖｅｒａｇｅｃｉｔａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，ＥｕｒｏｐｅａｎＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ
Ｉｎｓｔｆｒｏｍ ｔｈｅＥｕｒｏｐｅａｎＵｎｉｏｎｈａｓｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔｃｉｔｅｄｔｉｍｅｓ
（２５．１４），ｗｈｉｃｈｉｓｍｏｒｅｔｈａｎｔｈｒｅｅｔｉｍｅｓａｓｍｕｃｈａｓｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
ｃｉｔｅｄｔｉｍｅｓ（７．９８）．Ａｖｅｒａｇｅｃｉｔａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ８ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓａ
ｍｏｎｇｔｈｅｔｏｐｔｅｎｉｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｅｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｌｅｖｅｌ，ｗｈｉｃｈｓｕｇ
ｇｅｓｔｓｔｈａｔｔｈｅｓｅｔｅｎｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｈａｖｅｍｉｇｈｔｒｅｓｅａｒｃｈｐｏｗｅｒａｎｄｐｌａｙ
ａｌｅａｄｉｎｇｒｏｌｅｉｎｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｒｅｓｅａｒｃｈａｌｔｈｏｕｇｈＳＣＩＥａｒｔｉｃｌｅ
ａｍｏｕｎｔｓｉｎｔｈｅｔｅｎｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓｄｏｎｏｔｈａｖｅａｂｓｏｌｕｔｅａｄｖａｎｔａｇｅ．
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ａｎａｌｙｚｉｎｇｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｔｈｅｒｅｆｏｒｅｉｔｈａｓｃａｐｔｕｒｅｄｈｉｇｈａｔｔｅｎｔｉｏｎ
ｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ．Ｔｈｅｃｉｔａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｔｈｉｓａｒｔｉｃｌｅ
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Ｄｅｃｅｍｂｅｒ，２０１２，ｗｈｉｃｈｗａｓｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔ．Ａｎｏｔｈｅｒｋｉｎｄｏｆａｒｔｉｃｌｅｓ
ａｉｍｓａｔｓｏｍｅｓｐｅｃｉｆｉｃｓｕｂｓｔａｎｃｅｏｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｏｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｔｓ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｓｗｅｌｌａｓｂｕｓｉｎｅｓｓｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｒｅ
ｓｅａｒｃｈ．Ｔｈｅｓｅｓｉｎｔｈｉｓｃａｔｅｇｏｒｙａｒｅｔｈｅｓｕｂｊｅｃｔｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
ｒｅｓｅａｒｃｈａｒｔｉｃｌｅｓｉｎＳＣＩＥｄａｔａｂａｓｅａｎｄｔｈｅｉｒｓｕｂｊｅｃｔｓａｒｅｔｈｅｍａｉｎ
ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ．Ａｍｏｎｇｔｈｅｔｏｐｔｅｎｂｙｃｉ
ｔａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，６ａｒｔｉｃｌｅｓｂｅｌｏｎｇｔｏｔｈｉｓｃａｔｅｇｏｒｙ（Ｔａｂｌｅ５）．

Ｔａｂｌｅ４　ＴｏｐＴｅｎＲｅｓｅａｒｃｈＤｉｒｅｃｔｉｏｎｓＦｕｎｄｉｎｇＡｇｅｎｃｉｅｓｂｙＳＣＩＥＡｒｔｉ
ｃｌｅＡｍｏｕｎｔ

ＲｅｓｅａｒｃｈＤｉｒｅｃｔｉｏｎｓ Ａｒｔｉｃｌｅ
Ａｍｏｕｎｔ

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
％

Ａｖｅｒａｇｅ
Ｃｉｔａｔｉｏｎ
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

ＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ ２８１１ ３９．９４０ １０．７４
ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ １１４８ １６．３１１ ８．１８
ＭａｔｈｅｍａｔｉｃａｌＣｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌＢｉｏｌｏｇｙ １０４９ １４．９０５ ７．１０
ＣｏｍｐｕｔｅｒＳｃｉｅｎｃｅ ９３０ １３．２１４ ４．９８
ＧｅｎｅｔｉｃｓＨｅｒｅｄｉｔｙ ７０１ ９．９６０ １１．８７
ＳｃｉｅｎｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＯｔｈｅｒＴｏｐｉｃｓ ５３６ ７．６１６ ７．６７
Ｍａｔｈｅｍａｔｉｃｓ ４４９ ６．３８０ ６．４７
ＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ ３１９ ４．５３３ １３．１８
Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ２７０ ３．８３６ ４．４０
Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃｓ ２４８ ３．５２４ ７．８５

Ｔａｂｌｅ５　ＴｏｐＴｅｎＰａｐｅｒｓＣｉｔｅｄＦｒｅｑｕｅｎｃｙｉｎＳＣＩＥ

Ｒａｎｋｉｎｇ Ｔｉｔｌｅ ＦｉｒｓｔＡｕｔｈｏｒ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ Ｊｏｕｒｎａｌ Ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ
Ｄａｔｅ

Ｃｉｔａｔｉｏｎ
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
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ＡｎａｌｙｓｉｓＵｓｉｎｇＭａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉ
ｈｏｏｄ，ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＤｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄ
ＭａｘｉｍｕｍＰａｒｓｉｍｏｎｙＭｅｔｈｏｄｓ

ＴａｍｕｒａＫ ＡｒｉｚｏｎａＳｔａｔｅＵｎｉｖ ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄ
Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

２０１１．１０ ２１５４

２ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆｌａｒｇｅｇｅｎｅｌｉｓｔｓｕｓｉｎｇＤＡＶＩＤ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

ＨｕａｎｇＤＷ ＮＣＩ， Ｌａｂ Ｉｍｍｕｎｏｐａｔｈｏ
ｇｅｎｅｓｉｓ ＆ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ，
ＣｌｉｎＳｅｒｖＰｒｏｇｒａｍ，ＳＡＩＣ
ＦｒｅｄｅｒｉｃｋＩｎｃ

ＮａｔｕｒｅＰｒｏｔｏｃｏｌｓ ２００８．０１ １７３６

３ ＡＲａｐｉｄＢｏｏｔｓｔｒａｐＡｌｇｏｒｉｔｈｍ ｆｏｒ
ｔｈｅＲＡｘＭＬＷｅｂＳｅｒｖｅｒｓ

ＳｔａｍａｔａｋｉｓＡ ＵｎｉｖＭｕｎｉｃｈ ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃＢｉｏｌｏｇｙ ２００８．０１ １２８６

４ ＡＭＰＫ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｏｆｒａｐｔｏｒ
ｍｅｄｉａｔｅｓａｍｅｔａｂｏｌｉｃｃｈｅｃｋｐｏｉｎｔ

ＧｗｉｎｎＤａｎａＭ． Ｓａｌｋ ＩｎｓｔＢｉｏｌＳｔｕｄｉｅｓ，
ＤｕｌｂｅｃｃｏＣｔｒＣａｎｃＲｅｓ，
Ｍｏｌ＆ＣｅｌｌＢｉｏｌＬａｂ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＣｅｌｌ ２００８．０４ ５３７
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Ｃｉｔａｔｉｏｎ
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Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
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ｆｏｒｍａｔｉｃｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｅｄｉｃａｌＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，２０１２，３（５）：２－６．（ｉｎＣｈｉ
ｎｅｓｅ）．

［２］ＣＨＥＮＭ．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｉｎｐｏｓｔｇｅｎｏｍｅｅｒａ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｉｎｆｏｒ
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［Ｊ］．ＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００７（３）：１４２－１４５．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．
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