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１８．９７ｍｇｋｇ－１ｔｏ１５．１５ｍｇｋｇ－１），ｎｉｔｒａｔｅ（ｆｒｏｍ７．８３
ｍｇ·ｋｇ－１ｔｏ６．１７ｍｇ·ｋｇ－１），ａｖａｉｌａｂｌｅＮ（ｆｒｏｍ２３．５６
ｇ·ｋｇ－１ｔｏ２１．４９ｇ·ｋｇ－１），ａｎｄｐＨ，ａｎｄｈｉｇｈｅｒｔｏｔａｌ
ｃａｒｂｏｎ．ＡｎｄＲＣｈａｄａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ１．２ｆｏｌｄｍｏｒｅａｍ
ｍｏｎｉｕｍｔｈａｎＣＣ．

Ｔａｂｌｅ１ＳｏｉｌｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＲＣａｎｄＣＣｃｏｌｌｅｃｔｅｄｏｎＡｕｇｕｓｔ２０１０

Ｓａｍｐｌｅ ｐＨ
ＮＨ４＋

／ｍｇ·ｋｇ－１
ＮＯ－３

／ｍｇ·ｋｇ－１
ＡｖａｉｌａｂｌｅＮ

／ｍｇ·ｋｇ－１
Ｔｏｔａｌｃａｒｂｏｎ

／ｇ·ｋｇ－１

Ｒｏｔａｔｉｏｎａｌｃｒｏｐｐｉｎｇ

Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇ

７．９４

７．６９

１８．９７ａ

１５．１５ｂ
７．８３ａ

６．１７ｂ
２３．５６ａ

２１．４９４ｂ
２５．８４ａ

２６．９５ｂ

Ｖａｌｕｅｓｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎｄｏｎｏｔｄｉｆｆｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙａｔｔｈｅ９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌ．

２．２　ＲＦＬＰａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎｉｒＳｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓ

　　Ｉｎａｌｌｓａｍｐｌｅｓ，ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｉｒＳｇｅｎｅｇａｖｅ
ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆｔｈｅｅｘｐｅｃｔｅｄｓｉｚｅｓａｎｄａｔｏｔａｌｏｆ２６８
ｎｉｒＳｃｌｏｎｅｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄ．Ｐｅｒｃｅｎｔｃｏｖｅｒａｇｅｆｏｒａｌｌｔｗｏ
ｎｉｒＳｇｅｎｅｃｌｏｎｅｌｉｂｒａｒｉｅｓｗａｓ９３．６％，ｗｉｔｈＲＣ’ｓ９４．８％
ａｎｄＣＣ’ｓ９３．７％（Ｔａｂｌｅ２）．Ｔｗｅｎｔｙｎｉｎｅａｎｄ３４ｕ
ｎｉｑｕｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｗｅｒｅｓｃｒｅｅｎｅｄｆｒｏｍｔｗｏｓｏｉｌ
ｓａｍｐｌｅｓ．Ｓｅｖｅｎｐａｔｔｅｒｎｓｓｈａｒｅｄｉｎｔｗｏｓｏｉｌｓａｍｐｌｅｓ．Ａ
ｍｏｎｇｃｌｏｎｅｌｉｂｒａｒｉｅｓ，ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｔｗｏｄｏｍｉｎａｎｔｒｅｃｏｖｅｒｅｄ
ｃｌｏｎｅｓＣＣ１４ａｎｄＲＣ６．ＣｌｏｎｅＣＣ１４ａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ１８％
ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌｎｉｒＳｌｉｂｒａｒｙａｎｄｃｏｍｐｒｉｓｅｄ２８％ａｎｄ５％ｒｅ

ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙｏｆｔｈｅＣＣａｎｄＲＣ．ＡｎｄｃｌｏｎｅＲＣ６，ａｃｃｏｕｎｔｅｄ
ｆｏｒ１４％ ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌｔｗｏｃｌｏｎｅｌｉｂｒａｒｉｅｓ，ａｎｄ２２％，６％
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙｉｎＲＣａｎｄＣＣ（Ｆｉｇ．１）．ＴｈｅＣＣｓａｍｐｌｅｈａｄ
ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ７７％ ｕｎｉｑｕｅＲＦＬＰｐａｔｔｅｒｎｓｔｈａｔｗｅｒｅｎｏｔ
ｏｂｓｅｒｖｅｄｉｎＲＣ，ａｎｄ６８％ ｕｎｉｑｕｅＲＦＬＰｐａｔｔｅｒｎｓｏｆＲＣ
ｗｅｒｅｎｏｔｉｎＣＣ．ＭｏｓｔｎｉｒＳｃｌｏｎｅｓｗｅｒｅｕｎｉｑｕｅｔｏｔｈｅｒｅ
ｓｐｅｃｔｉｖｅｓａｍｐｌｅａｎｄｈａｄｌｉｔｔｌｅｏｖｅｒｌａｐ，ｅｘｃｅｐｔｆｏｒｔｈｅ
ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｐａｔｔｅｒｎｓ．Ａｔｏｔａｌｏｆ６３ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍ
ｉｃｕｎｉｔｓ（ＯＴＵｓ，ｉ．ｅ．ｕｎｉｑｕｅｐａｔｔｅｒｎｓ）ｗｅｒｅｕｎｉｑｕｅｔｏｔｗｏ
ｓｏｉｌｓａｍｐｌｅｓ．ＩｎｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｔｏＣＣ，ＲＣｄｉｓｐｌａｙｅｄｏｎｅ
ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｐａｔｔｅｒｎａｎｄｈａｄｈｉｇｈｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｅｖｅｎｔｈｏｕｇｈ
ＣＣｈａｄｔｈｒｅｅｄｏｍｉｎａｎｔｐａｔｔｅｒｎ（Ｔａｂｌｅ２）．

Ｅａｃｈｃｏｌｏｒｉｓａｕｎｉｑｕｅｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｏｒｓｈａｒｅｄｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｓｉｔｅｓｉｓｔｈｅｓａｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ．Ｐｉｅｓｅｇｍｅｎｔｓｄｅｐｉｃｔｅｄａｓｗｈｉｔｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔｕ

ｎｉｑｕｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｂｓｅｒｖｅｄｏｎｌｙａｔｔｈｅｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｓｉｔｅ．

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｃｌｏｎｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｏｖｅｒｌａｐａｍｏｎｇｔｗｏｓｉｔｅｓｆｏｒｔｈｅｎｉｒＳｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．
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Ｔａｂｌｅ２　ＳｔａｔｉｓｔｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎｉｒＳｇｅｎｅｃｌｏｎｅｌｉｂｒａｒｉｅｓｉｎＲＣａｎｄＣＣ

Ｓａｍｐｌｅ Ｎｕｍｂｅｒｏｆｃｌｏｎｅｓ Ｃｈａｏ１ｍｅａｎ Ｓｈａｎｎｏｎｍｅａｎ Ｃｏｖｅｒａｇｅ／％

Ｒｏｔａｔｉｏｎａｌｃｒｏｐｐｉｎｇ

Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇ

１４６

１２２

６２．２５

８７．０３

３．４６

３．８２

９４．８

９３．７

　　１．Ｓｏｕｒｃｅｓｏｆｄａｔａｗｅｒｅｆｒｏｍｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｌｉｂｒａｒｉｅｓ：Ｒｏｔａｔｉｏｎａｌｃｒｏｐｐｉｎｇ（ＲＣ）；Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｃｒｏｐｐｉｎｇ（ＣＣ）．

２．Ｃｈａｏ１ｅｓｔｉｍａｔｅｓｗｅｒｅｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｌｏｇｌｉｎｅａｒｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌｓａｔ９５％．

２．３　ＳｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎｉｒＳｃｌｏｎｅｓ
Ｐａｒｔｉａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｆｒｏｍ

ａｌｌｃｌｏｎｅｓｈａｖｉｎｇｄｉｓｔｉｎｃｔｉｖｅｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓ．Ｎｕｃｌｅ
ｏｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙｗａｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙｈｉｇｈｅｓｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｍｉ
ｌａｒｉｔｙｄｕｒｉｎｇＢＬＡＳＴａｎａｌｙｓｉｓ．ＭａｎｙｏｆｔｈｅｎｉｒＳｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｍｏｒｅｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｔｏｏｎｅａｎｏｔｈｅｒｔｈａｎ
ｔｏｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｋｎｏｗｎｇｅｎｅｓ，ｏｎｌｙｏｎｅｃｌｏｎｅ，ＣＣ３，ｈａｄ
ｈｉｇｈｅｒｔｈａｎ９３％ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｉｄｅｎｔｉｔｙｗｉｔｈａｋｎｏｗｎｎｉｒＳ
ｇｅｎｅ，Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓｆａｅｃａｌｉｓ．ＡｌｌｎｉｒＳＯＴＵｓ（ｎ＝６３）
ｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｋｎｏｗｎｇｅｎｅｓ，ｔｈｅｉｄｅｎｔｉｔｙ
　

ｖａｌｕｅｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ７０％ ｔｏ９３％．Ａｌｍｏｓｔ５％ ｏｆｔｈｅ
ＯＴＵｓｈａｄ≥９０％ ｓｅｑｕｅｎｃｅｉｄｅｎｔｉｔｙｔｏｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ
ｋｎｏｗｎｇｅｎｅｓ．ＴｗｅｎｔｙｔｈｒｅｅｐｅｒｃｅｎｔｏｆｔｈｅＯＴＵｓｈａｄ
８０％ ｔｏ９０％ ｉｄｅｎｔｉｔｙｗｉｔｈｋｎｏｗｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｔｈｅｒｅ
ｍａｉｎｉｎｇＯＴＵｓｗｅｒｅ７０％ ｔｏ８０％ ｉｄｅｎｔｉｃａｌｔｏｃｕｌｔｕｒｅｄ
ｏｒｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙｒｅｐｏｒｔｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．

ＴｈｅｎｉｒＳｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｃｏｕｌｄｂｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏｆｏｕｒ
ｐｒｉｍａｒｙｃｌｕｓｔｅｒｓ（ⅠｔｏⅣ）ａｎｄｃｌｕｓｔｅｒⅠｉｎｃｌｕｄｅｄｔｗｏ
ｎｏｖｅｌｇｒｏｕｐ（ｇｒｏｕｐ１ａｎｄｇｒｏｕｐ２），ａｎｄｔｈｉｓｃｌｕｓｔｅｒｃｏｎ
ｔａｉｎｅｄｍａｊｏｒｉｔｙｏｆｔｈｅＯＴＵｓｏｆｔｈｅＲＣａｎｄＣＣ，ｗｈｉｃｈ
　

ＴｈｅｔｒｅｅｉｓｂａｓｅｄｏｎａｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄａｎｄｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｉｎｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓｄｅｎｏｔｅｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆａｄｄｉｔｉｏｎａｌｎｉｒＳｃｌｏｎｅｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｉｓ

ｓｔｕｄｙｔｈａｔｓｈａｒｅ≥９５％ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｗｉｔｈｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｅｑｕｅｎｃｅ．Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓ（１０００ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ）ｗｅｒｅｇｉｖｅｎｆｏｒ

ｎｏｄｅｓｗｉｔｈ≥５０％ ｓｕｐｐｏｒｔ．

Ｆｉｇ．２　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆａｌｌｕｎｉｑｕｅｃｌｏｎｅｄｎｉｒＳｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｒｏｍＣＣａｎｄＲＣａｎｄｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｆｒｏｍｔｈｅＧｅｎＢａｎｋｄａｔａｂａｓｅ
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ａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ６０％ ｏｆｔｏｔａｌＯＴＵｓ．Ａｎｄｉｎｔｈｉｓｃｌｕｓｔｅｒ，
ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓｈａｄｃｌｏｓｅｄｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｔｏ
ｋｎｏｗｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（Ｆｉｇ．２）．Ａｔｓａｍｅｔｉｍｅ，ｔｈｉｓｃｌｕｓｔｅｒ
ｗａｓａｌｓｏｄｏｍｉｎａｔｅｄｂｙｒｅｃｏｖｅｒｅｄＯＴＵｓｆｒｏｍＲＣｓａｍ
ｐｌｅ．Ｇｒｏｕｐ１ｃｏｎｔａｉｎｅｄｆｏｕｒｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｃｌｏｎｅｓ：ＣＣ１，
ＣＣ１８，ＣＣ１４ａｎｄＲＣ６，ｗｈｉｃｈｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒ４７％ ｏｆｔｏｔａｌ
ｃｌｏｎｅｓ．Ｇｒｏｕｐ１ａｎｄｇｒｏｕｐ２ｈａｄａｂｏｖｅ９５％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ
ｗｉｔｈｅａｃｈｏｔｈｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．ＴｈｅｃｌｏｎｅｃｌｕｓｔｅｒⅡ，ｗｈｉｃｈ
ｃｏｎｔａｉｎｅｄｔｗｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｈａｄ９４％ ｓｅｑｕｅｎｃｅｉｄｅｎｔｉｔｙ
ｗｉｔｈｔｈｅＬｅｐｔｏｔｈｒｉｘｃｈｏｌｏｄｎｉｉｎｉｒＳｇｅｎｅ．ＣｌｕｓｔｅｒⅢ ｏｎｌｙ
ｉｎｃｌｕｄｅｄｏｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅＣＣ３，ｗｈｉｃｈｈａｄ９８％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
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