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Table S1. Calibration curve of selective standards 

 

 

 

  Retention time  Calibration curve (μg/mL)  Correlation coefficient 

Gallic acid  4.86  y = 15.51x + 37.06  0.9987 

Alliin  6.89  y = 6.35x + 50.34  0.9987 

Catechin  15.48  y = 5.18 x ‐ 24.29  0.9961 

Chlorogenic acid  18.01  y =12.02x ‐ 3.95  0.9991 

Caffeic acid  19.01  y = 35.23x – 28.86  0.9989 

Epicatechin  20.98  y = 2.47x + 58.32  0.9982 

p‐Coumaric acid  24.71  y = 42.12x – 19.25  0.9987 

Cyanidin‐3‐rut  27.01  y = 16.58x + 34.53  0.9987 

Ferulic acid  27.38  y = 20.65x + 22.96  0.9993 

Sinapic acid  27.91  y = 11.37x + 9.92  0.9987 

Myricetin  32.40  y = 21,51x – 5.93  0.9991 

Quercetin  37.78  y = 21.69x + 24.12  0.9995 

Kaempferol  42.25  y = 25.94x + 27.50  0.9988 



 

Figure S1. Chromatograms of standard compounds. Panel A 1. Gallic acid; 2. Alliin; 3. Catechin; 4. Chlorogenic acid; 5. 

Caffeic acid; 6. Epicatechin; 7. p‐Coumaric acid; 8. Cyanidin‐3‐rutinoside; 9. Ferulic acid; 10. Sinapic acid; Panel B 11. 

Myricetin; 12. Quercetin; 13. Kaempferol. 

Panel A (280 nm) 

Panel B (360 nm) 



 

Figure S2. Chromatogram and relevant peaks of GC/MS analysis of the methylated R1a residue. 

 

Figure S3. Mass spectrum for peak 1 (rt 10.881). The spectrum is consistent with the methyl esters of C16:0 (M+, m/z 270), 

R1a residue. 



 

Figure S4. Mass spectrum for peak 3 (rt 11.992). The spectrum is consistent with the methyl esters of C18:1 (M+, m/z 296), 

R1a residue. 

 

 

Figure S5. Mass spectrum for peak 4 (rt 12.149). The spectrum is consistent with the methyl esters of C18:0 (M+, m/z 298), 

R1a residue. 



 

Figure S6. Mass spectrum for peak 5 (rt 13.301), R1a residue. 

 

Figure S7. Chromatogram and relevant peaks of GC/MS analysis of the methylated R2a residue. 



 

Figure S8. Mass spectrum for peak 1 (rt 15.790). The spectrum is consistent with the methyl esters of C 16:1 (M+, m/z 

268), R2a residue. 

 

 

Figure S9. Mass spectrum for peak 2 (rt 15.940). The spectrum is consistent with the methyl esters of C 16:0 (M+, m/z 

270), R2a residue. 



Figure S10. Mass spectrum for peak 4 (rt 17.623). The spectrum is consistent with the methyl esters of C 18:1 (M+, m/z 

296), R2a residue.  

 

Figure S11. Mass spectrum for peak 5, R2a residue. 


