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Figure S1‐1. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Concanavalin A aqueous solution (replication 1); 

(left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐1. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Concanavalin A aqueous solution 

(replication 1) 

Number of Points  239 

Degrees of Freedom  196 

Reduced Chi‐Sqr  9.20191E‐10 

Residual Sum of Squares  1.80358E‐7 

R‐Square (COD)  0.99949 

Adj. R‐Square  0.99938 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐2. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Concanavalin A aqueous solution (replication 2); 

(left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐2. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Concanavalin A aqueous solution 

(replication 2) 

Number of Points  239 

Degrees of Freedom  198 

Reduced Chi‐Sqr  1.03246E‐9 

Residual Sum of Squares  2.04428E‐7 

R‐Square (COD)  0.99937 

Adj. R‐Square  0.99924 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐3. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Concanavalin A aqueous solution (replication 3); 

(left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐3. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Concanavalin A aqueous solution 

(replication 3) 

Number of Points  239 

Degrees of Freedom  195 

Reduced Chi‐Sqr  6.54799E‐10 

Residual Sum of Squares  1.27686E‐7 

R‐Square (COD)  0.99967 

Adj. R‐Square  0.9996 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐4. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of Concanavalin A aqueous solution; (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐4. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of Concanavalin A aqueous 

solution  

Number of Points  109 

Degrees of Freedom  92 

Reduced Chi‐Sqr  7.19054E‐11 

Residual Sum of Squares  6.61529E‐9 

R‐Square (COD)  0.99868 

Adj. R‐Square  0.99845 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐5. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Lyzozyme aqueous solution (replication 1); (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐5. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Lyzozyme aqueous solution 

(replication 1) 

Number of Points  216 

Degrees of Freedom  180 

Reduced Chi‐Sqr  1.32987E‐9 

Residual Sum of Squares  2.39377E‐7 

R‐Square (COD)  0.99906 

Adj. R‐Square  0.99888 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐6. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Lyzozyme aqueous solution (replication 2); (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐6. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Lyzozyme aqueous solution 

(replication 2) 

Number of Points  216 

Degrees of Freedom  186 

Reduced Chi‐Sqr  3.05977E‐9 

Residual Sum of Squares  5.69118E‐7 

R‐Square (COD)  0.99788 

Adj. R‐Square  0.99755 

Fit Status  Succeeded(100) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1600 1620 1640 1660 1680 1700 1720
-0.0005
0.0000
0.0005
0.0010
0.0015
0.0020
0.0025
0.0030
0.0035
0.0040

1600 1620 1640 1660 1680 1700 1720

-0.0001

0.0000

1600 1620 1640 1660 1680 1700 1720

-0.0001

0.0000

16
47

.1
23

16
53

16
62

.5
53

7

16
69

.7
86

41

16
7

6.
05

47
4

16
84

.2
64

49

16
35

.2
00

59
16

39
.0

63
89

16
27

.0
87

67

16
1

6.
84

99
3

 Cumulative Residual

 Derivative
 Smoothed

1600 1650 1700

0.0

1.0x10-3

2.0x10-3

3.0x10-3

4.0x10-3

S
ub

tr
a

ct
e

d 
D

a
ta

Baseline X

Peak Analysis

Fitting Results

BaseLine:ExpDec1

Adj. R-Square=9.97554E-001 # of Data Points=216

Degrees of Freedom=186SS=5.69118E-007

Chi^2=3.05977E-009

Date:2020-04-06Data Set:[Book1]Sheet2!D"Lysosyme 2-1"

Peak Index Peak Type Area Intg FWHM Max Height Center Grvty Area IntgP
1 Voigt 0.01088 9.31904 9.46261E-4 1644.92954 7.95622
2 Voigt 0.05979 13.51741 0.00322 1653.64386 43.71507
3 Voigt 0.01118 8.61461 0.00101 1663.03858 8.17785
4 Voigt 0.01637 9.12099 0.00127 1670.23398 11.96957
5 Voigt 0.00407 6.00395 6.36853E-4 1676.1393 2.97603
6 Voigt 0.00545 6.71072 7.62932E-4 1683.79738 3.98488
7 Voigt 2.76246E-17 7.58479E12 2.66471E-19 1631.34034 2.01988E-14
8 Voigt 0.02482 11.90377 0.00144 1636.09923 18.14837
9 Voigt 0.0025 7.52241 3.12289E-4 1623.47918 1.82841
10 Voigt 0.0017 5.36907 2.97589E-4 1616.37689 1.24359



7 
 

 

 

Figure S1‐7. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Lyzozyme aqueous solution (replication 3); (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐7. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Lyzozyme aqueous solution 

(replication 3) 

Number of Points  216 

Degrees of Freedom  189 

Reduced Chi‐Sqr  1.90046E‐9 

Residual Sum of Squares  3.59186E‐7 

R‐Square (COD)  0.99868 

Adj. R‐Square  0.9985 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐8. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of Lyzozyme aqueous solution; (left) curve 

fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S1‐8. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of Lyzozyme aqueous solution 

Number of Points  109 

Degrees of Freedom  78 

Reduced Chi‐Sqr  9.54454E‐11 

Residual Sum of Squares  7.44474E‐9 

R‐Square (COD)  0.99882 

Adj. R‐Square  0.99836 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S1‐9. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of trypsin aqueous solution (replication 1); (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐9. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of trypsin aqueous solution (replication 

1) 

Number of Points  232 

Degrees of Freedom  184 

Reduced Chi‐Sqr  1.7187E‐9 

Residual Sum of Squares  3.1624E‐7 

R‐Square (COD)  0.99773 

Adj. R‐Square  0.99715 

Fit Status  Succeeded(100) 
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4 Voigt 0.03986 14.92263 0.00213 1635.49632 30.34249
5 Voigt 0.01378 8.23548 0.00114 1646.79797 10.49373
6 Voigt 0.02355 8.44118 0.0019 1653.94059 17.92874
7 Voigt 0.0103 10.48664 9.22386E-4 1673.42811 7.83819
8 Voigt 0.01219 8.45982 0.00103 1684.60316 9.28039
9 Voigt 0.0054 7.88089 5.69257E-4 1666.9426 4.11327
10 Voigt 0.0068 7.04357 7.64263E-4 1661.84064 5.17361
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12 Voigt 0.00286 6.99901 3.83348E-4 1699.50217 2.17388
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Figure S1‐10. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of trypsin aqueous solution (replication 2); (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S1‐10. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of trypsin aqueous solution (replication 

2) 

Number of Points  232 

Degrees of Freedom  196 

Reduced Chi‐Sqr  1.95439E‐9 

Residual Sum of Squares  3.8306E‐7 

R‐Square (COD)  0.99709 

Adj. R‐Square  0.99657 

Fit Status  Succeeded(100) 
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4 Voigt 0.04381 15.53312 0.00217 1635.46973 32.85323
5 Voigt 4.6077E-18 2.14727E14 4.13679E-20 1641.1519 3.45501E-15
6 Voigt 0.01321 8.66559 0.00102 1647.37004 9.90765
7 Voigt 0.02041 9.08039 0.00157 1654.12482 15.30223
8 Voigt 0.01166 8.77594 9.10444E-4 1684.88339 8.74584
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12 Voigt 0.00762 7.51501 7.31256E-4 1675.84721 5.71271
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Figure S1‐11. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of trypsin aqueous solution (replication 3); (left) 

curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S1‐11. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of trypsin aqueous solution (replication 

3) 

Number of Points  232 

Degrees of Freedom  188 

Reduced Chi‐Sqr  6.69904E‐10 

Residual Sum of Squares  1.25942E‐7 

R‐Square (COD)  0.99933 

Adj. R‐Square  0.99918 

Fit Status  Succeeded(100) 
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3 Voigt 0.01259 8.85238 0.00134 1624.40091 8.17275
4 Voigt 0.05137 14.76675 0.00285 1635.65447 33.3468
5 Voigt 0.02306 8.10459 0.00196 1653.44069 14.96808
6 Voigt 0.00679 6.76742 7.90965E-4 1685.02147 4.40733
7 Voigt 0.00261 6.25973 3.92216E-4 1699.32921 1.69664
8 Voigt 0.00824 7.01271 0.0011 1646.66131 5.34822
9 Voigt 0.01401 11.5796 9.06056E-4 1661.71192 9.0962
10 Voigt 2.06183E-4 13.38571 1.44571E-5 1672.42447 0.13386
11 Voigt 0.02315 16.01553 0.00115 1672.42439 15.0277
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Figure S1‐12. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of trypsin aqueous solution; (left) curve 

fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐12. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of trypsin aqueous solution  

Number of Points  109 

Degrees of Freedom  61 

Reduced Chi‐Sqr  1.00147E‐10 

Residual Sum of Squares  6.10898E‐9 

R‐Square (COD)  0.99844 

Adj. R‐Square  0.99724 

Fit Status  Succeeded(100) 
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2 Voigt 0.00337 9.97924 2.78309E-4 1648.27581 11.78691
3 Voigt 0.00598 11.60584 4.52682E-4 1679.12325 20.91164
4 Voigt 5.43439E-14 1.7488E9 5.22035E-16 1682.78061 1.89982E-10
5 Voigt 0.0016 8.93769 1.68181E-4 1686.9545 5.59347
6 Voigt 0.00239 15.8941 1.36019E-4 1616.47372 8.34481
7 Voigt 0.0036 10.51061 2.83516E-4 1657.09174 12.57354
8 Voigt 0.00153 8.5189 1.61578E-4 1640.9016 5.34274
9 Voigt 4.51269E-4 10.91633 3.99725E-5 1606.92828 1.5776
10 Voigt 0.00318 9.54105 2.69839E-4 1662.66693 11.11227
11 Voigt 4.53288E-4 8.35145 4.86263E-5 1666.37573 1.58466
12 Voigt 0.00438 9.41732 3.75782E-4 1670.87645 15.30995
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Figure S1‐13. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Immunoglobulin G aqueous solution 

(replication 1); (left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Table S1‐13. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Immunoglobulin G 

aqueous solution (replication 1) 

Number of Points  211 

Degrees of Freedom  189 

Reduced Chi‐Sqr  6.29118E‐10 

Residual Sum of Squares  1.18903E‐7 

R‐Square (COD)  0.99966 

Adj. R‐Square  0.99962 

Fit Status  Succeeded(100) 
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3 Voigt 0.00734 7.89065 8.41656E-4 1623.1437 4.54489
4 Voigt 0.0107 8.22509 0.0011 1647.97249 6.62194
5 Voigt 0.00951 6.0676 0.00125 1653.54763 5.88703
6 Voigt 0.01182 9.91599 9.69924E-4 1660.38612 7.31722
7 Voigt 0.00251 6.84688 2.72752E-4 1676.08957 1.55533
8 Voigt 0.00924 9.49376 7.61376E-4 1684.43851 5.71874
9 Voigt 1.68594E-19 7.92369E19 1.665E-21 1635.0478 1.04378E-16
10 Voigt 0.08785 19.80292 0.00417 1636.37412 54.38624
11 Voigt 0.01232 12.29151 9.41648E-4 1670.74305 7.62767
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Figure S1‐14. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Immunoglobulin G aqueous solution 

(replication 2); (left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐14. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Immunoglobulin G aqueous solution 

(replication 2) 

Number of Points  211 

Degrees of Freedom  181 

Reduced Chi‐Sqr  7.22301E‐10 

Residual Sum of Squares  1.30736E‐7 

R‐Square (COD)  0.99959 

Adj. R‐Square  0.99959 

Fit Status  Succeeded(100) 
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3 Voigt 0.00886 8.05559 0.00103 1623.95029 6.09508
4 Voigt 0.00945 7.41181 0.00111 1647.69765 6.50408
5 Voigt 0.00979 6.06731 0.00133 1653.32679 6.73882
6 Voigt 0.00866 10.42197 7.44737E-4 1660.00104 5.959
7 Voigt 0.00139 5.23008 2.05042E-4 1676.48189 0.95907
8 Voigt 0.08025 18.15956 0.00402 1636.43664 55.23235
9 Voigt 0.00488 7.25321 6.3221E-4 1684.57602 3.3593
10 Voigt 0.01157 12.80268 8.48706E-4 1670.93444 7.96004
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Figure S1‐15. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of Immunoglobulin G aqueous solution 

(replication 3); (left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S1‐15. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of Immunoglobulin G aqueous solution 

(replication 3) 

Number of Points  211 

Degrees of Freedom  171 

Reduced Chi‐Sqr  3.23978E‐10 

Residual Sum of Squares  5.54002E‐8 

R‐Square (COD)  0.99977 

Adj. R‐Square  0.99972 

Fit Status  Succeeded(100) 
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7 Voigt 0.00566 8.1145 6.52849E-4 1675.1345 4.40547
8 Voigt 0.01064 8.94097 0.00112 1624.68675 8.28263
9 Voigt 0.00367 9.71068 3.54704E-4 1613.31655 2.85332
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Figure S1‐16. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of Immunoglobulin G aqueous solution; 

(left) curve fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S1‐16. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of Immunoglobulin G aqueous 

solution  

Number of Points  109 

Degrees of Freedom  83 

Reduced Chi‐Sqr  1.57111E‐10 

Residual Sum of Squares  1.30402E‐8 

R‐Square (COD)  0.99698 

Adj. R‐Square  0.99607 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐1. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of hydrated gluten (replication 1); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table 2. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of hydrated gluten (replication 1). 

Number of Points  105 

Degrees of Freedom  58 

Reduced Chi‐Sqr  3.38493E‐8 

Residual Sum of Squares  1.96326E‐6 

R‐Square (COD)  0.9983 

Adj. R‐Square  0.99695 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure 2. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of hydrated gluten (replication 2); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result. 

 

 

Table S2‐2. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of hydrated gluten (replication 2) 

Number of Points  105 

Degrees of Freedom  55 

Reduced Chi‐Sqr  7.87077E‐8 

Residual Sum of Squares  4.32893E‐6 

R‐Square (COD)  0.99661 

Adj. R‐Square  0.99359 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐3. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of hydrated gluten (replication 3); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S2‐3. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of hydrated gluten (replication 3) 

Number of Points  105 

Degrees of Freedom  64 

Reduced Chi‐Sqr  4.63297E‐8 

Residual Sum of Squares  2.9651E‐6 

R‐Square (COD)  0.99692 

Adj. R‐Square  0.99499 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐4. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of hydrated gluten (replication 1); (left) curve 

fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S2‐4. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of hydrated gluten (replication 1) 

Number of Points  107 

Degrees of Freedom  94 

Reduced Chi‐Sqr  2.21186E‐9 

Residual Sum of Squares  2.07915E‐7 

R‐Square (COD)  0.99875 

Adj. R‐Square  0.99859 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐5. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of hydrated gluten (replication 2); (left) curve 

fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S2‐5. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of hydrated gluten (replication 2) 

Number of Points  107 

Degrees of Freedom  56 

Reduced Chi‐Sqr  1.18458E‐9 

Residual Sum of Squares  6.63366E‐8 

R‐Square (COD)  0.99942 

Adj. R‐Square  0.9989 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐6. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of hydrated zein (replication 1); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

 

Table S2‐6. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of hydrated zein (replication 1) 

Number of Points  105 

Degrees of Freedom  101 

Reduced Chi‐Sqr  1.67258E‐7 

Residual Sum of Squares  1.68931E‐5 

R‐Square (COD)  0.99724 

Adj. R‐Square  0.99716 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐7. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of hydrated zein (replication 2); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S2‐7. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of hydrated zein (replication 2) 

 

Number of Points  105 

Degrees of Freedom  65 

Reduced Chi‐Sqr  1.99079E‐7 

Residual Sum of Squares  1.29402E‐5 

R‐Square (COD)  0.99811 

Adj. R‐Square  0.99697 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐8. Curve fitting of FTIR spectrum in the amide I region of hydrated zein (replication 3); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

Table S2‐8. Statistical analysis of curve fitting performed on FTIR spectrum of hydrated zein (replication 3) 

Number of Points  105 

Degrees of Freedom  79 

Reduced Chi‐Sqr  1.50036E‐7 

Residual Sum of Squares  1.18528E‐5 

R‐Square (COD)  0.99845 

Adj. R‐Square  0.99796 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Figure S2‐9. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of hydrated zein (replication 1); (left) curve 

fitted, second derivative and residual plot (right) peak analysis result  

 

 

 

Table S2‐9. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of hydrated zein (replication 1) 

Number of Points  107 

Degrees of Freedom  51 

Reduced Chi‐Sqr  4.76387E‐9 

Residual Sum of Squares  2.42957E‐7 

R‐Square (COD)  0.99952 

Adj. R‐Square  0.999 

Fit Status  Succeeded(100) 
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9 Voigt 0.0103 7.10784 0.00135 1685.3703 2.8294
10 Voigt 0.00876 8.23318 0.001 1691.10874 2.40702
11 Voigt 0.08108 11.98748 0.00527 1658.26035 22.26914
12 Voigt 0.01508 6.76567 0.00213 1605.20256 4.14217
13 Voigt 0.0167 10.48133 0.0015 1614.82227 4.58747
14 Voigt 0.00421 7.87729 4.72132E-4 1620.25039 1.15745
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Figure 2. Curve fitting of FT‐Raman spectrum in the amide I region of hydrated zein (replication 2); (left) curve fitted, 

second derivative and residual plot (right) peak analysis result. 

 

   

 

Table S2‐10. Statistical analysis of curve fitting performed on FT‐Raman spectrum of hydrated zein (replication 2) 

Number of Points  107 

Degrees of Freedom  61 

Reduced Chi‐Sqr  5.106E‐9 

Residual Sum of Squares  3.11466E‐7 

R‐Square (COD)  0.99958 

Adj. R‐Square  0.99927 

Fit Status  Succeeded(100) 
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Adj. R-Square=9.99272E-001 # of Data Points=107

Degrees of Freedom=61SS=3.11466E-007

Chi^2=5.10600E-009

Date:2020-06-03Data Set:[Book1]Sheet1!E"hydrated zein (2)"

Peak Index Peak Type Area Intg FWHM Max Height Center Grvty Area IntgP
1 Voigt 0.03256 13.57467 0.00214 1635.80485 7.83486
2 Voigt 0.04269 15.84232 0.00228 1644.29351 10.27501
3 Voigt 0.03 11.66027 0.00242 1663.06725 7.21991
4 Voigt 0.06312 12.47449 0.00446 1671.08117 15.19068
5 Voigt 0.02715 9.73358 0.00262 1679.25046 6.53359
6 Voigt 0.01717 8.78471 0.00172 1685.29791 4.13245
7 Voigt 0.01135 8.76585 0.00122 1691.17468 2.73242
8 Voigt 0.01748 6.67988 0.0025 1605.18503 4.20791
9 Voigt 0.02974 16.70646 0.00163 1650.36344 7.1585
10 Voigt 0.11243 15.54113 0.00625 1655.93126 27.05756
11 Voigt 0.02341 12.69329 0.00172 1616.65169 5.63409
12 Voigt 0.00841 9.48626 8.32458E-4 1628.00581 2.02303


