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ABSTRACT : The genetic diversity and the genetic relationship among 30 genetic resources of T. officinale and T. coreanum

collected from 20 regions in Korea were evaluated by using ISSR markers. Out of 127 loci detected overall, 122 were identi-

fied to be polymorphic with a rate of 96.0% at the 30 individuals. The intraspecific polymorphism between T. officinale and

T. coreanum was 92.6% and 88.2%, respectively. The genetic similarity matrix (GSM) revealed a wide range of variablility

among the 30 accessions, spanning from 0.179 to 922. According to the clustering analysis, different species T. officinale and

T. coreanum, were divided into independent groups and all of the accessions could be classified into 7 categories. Especially,

all of the mountain collected accessions belonged to independent groups. The study findings indicate that T. officinale and T.

coreanum accessions have a high genetic diversity and accordingly carry a germ-plasm qualifying as good genetic resources

for breeding. 
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서 언

민들레는 국화과 (Compositae)에 속하는 다년생 초본 식물

로 전 세계적으로 2000여 종이 분포하고 있으며, 주로 북반구

를 중심으로 온대지역에서 한대지역에 걸쳐 광범위하게 분포

한다 (Battjes et al., 1992). 우리나라에 자생하는 민들레속

(Taraxacum) 식물로는 4종의 자생종 민들레 (민들레, 흰민들

레, 좀민들레, 산민들레)와 2종의 귀화종 민들레 (T. officinale,

T. laevigatum)가 있다 (Lee, 1993; Keum, 1992). 민들레는

한방에서 포공영 (蒲公英)으로 강장, 해열, 이뇨, 건위, 거담,

해독 등에 사용되며, 서양에서는 항산화, 항균, 이뇨에 유용한

약용식물이다 (Jeon et al., 2010; Lee and Lee, 2008).

민들레의 형태학적 특성으로 귀화종인 서양민들레는 꽃이

황색이고 총포의 외포편은 뒤로 젖혀지며 내포편은 굽히거나

구부리지 않고 곧게 선다. 한국산 흰민들레는 꽃 색이 희고,

외포편은 윗부분이 뒤로 젖혀져지고 끝에 돌기와 더불어 털이

있는 것이 특징으로 꽃이 구분되었으나 분류학적 구분에 논란

이 많은 식물이다 (Lee et al., 2004). 또한 민들레속 식물은

유성생식과 무성생식을 겸비하는 식물로 화분 분산자가 없는

불리한 환경에서는 단위생식을 함으로서 전 세계적으로 분포

하게 되었다 (Baarlen et al., 2002).

진핵세포 생물의 유전체는 2~4 bp 크기가 반복적으로 존재

하는 부분이 있는데 이러한 영역을 SSR (Simple Sequence

Repeats)이라고 하며 (Litt and Luty, 1989), ISSR 마커는 반

복염기서열이 4~10회 반복적으로 genome상의 SSR이 상보적

으로 증폭되어 다형성을 나타내고, 반복서열이 게놈에 위치하

여 종이나 집단에 특이적으로 판정이 가능하여 (Fang and

Roose, 1997), 집단유전 연구 및 유연관계가 근연한 종의 유

전적 다양성 연구에 유용하다 (Ryu et al., 2010; Esselman

et al., 1999; Russel et al., 1997). 또한 ISSR 분석은

RAPD 분석의 낮은 재현성, AFLP 분석의 고비용, SSR 분석

의 marker 제작에 복잡함을 보완 할 수 있다 (Iruela et al.,
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2002; Esselman et al., 1999; Goodwin et al., 1997; Russel

et al., 1997; Zietkiewicz et al., 1994). 

민들레속의 유전분석에 관한 연구는 ISSR 및 ITS (Yuan

et al., 2009), AFLP (Hulst et al., 2000), 동위효소분석

(Kashin et al., 2005), RAPD (Christoph, 2004) 등 다양

한 연구가 해외에서 진행되었다. 국내에서는 RAPD 방법

(Ahn and Chung, 2003; Ahn et al., 2003)을 적용하여

이루어진 바 있으나 ISSR 마커를 사용하여 유전적 다양성

과 유연관계 분석은 시도되지 않았다. 따라서 본 연구는 자

생종인 흰민들레와 귀화종인 서양민들레를 국내의 해변지역,

산악지역, 노지 지역에서 수집하여 ISSR 표지에 의한 종간

및 종내의 유전적 다양성을 비교하고 유연관계를 분석함으

로써 민들레 유전자원으로부터 실용화 자원개발과 신품종

육성에 필요한 육종소재 발굴에 필요한 기초자료를 얻고자

실시하였다. 

 

재료 및 방법

1. 식물재료

본 연구에서는 국내 20개 지역에서 수집한 서양민들레와 흰

민들레 수집종을 각각 15 개체씩 포함한 총 30 개체를 공시

하였다 (Table 1, Fig. 1). 수집 지역의 특성은 해발 250 M

이상 산에서 수집한 5 개체, 바닷가에서 수집한 3개체, 노지에

서 수집한 22 개체로, 2010년 3월에서 9월까지 수집한 개체

를 순천대학교 포장에서 관수와 제초만으로 재배 관리하여

DNA 추출에 이용하였다. 

2. DNA 추출

DNA는 CTAB 방법 (Fang et al., 1992)에 따라 추출하여

agarose gel (0.8%)에서 전기 영동하여 밴드를 확인하고,

Nanodrop Spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific,

Netherlands)를 이용하여 DNA농도를 측정하였다.

Table 1. The geographical characteristics of the 30 accessions of Taraxacum used in this study.

No Species Latitude Longitude Type of site Sampling region

1

Taraxacum officinale

37° 06' 10'' 127° 45' 32'' Field  Chungju 

2 36° 33' 54'' 126° 35' 57'' Field  Hongseong

3 36° 10' 18'' 127° 28' 27'' Field  Geumsan

4 36° 10' 18'' 127° 28' 27'' Field  Geumsan

5 36° 32' 11'' 127° 30' 35'' Field  Cheongwon

6 35° 30' 14'' 127° 31' 97'' Field Jangsu 

7 35° 25' 87'' 127° 25' 05'' Field  Namwon

8 35° 25' 87'' 127° 25' 05'' Field  Namwon

9 34° 96' 97'' 127° 48' 05'' Field Sunchon

10 34° 59' 07'' 127° 18' 19'' Mt. (509 m) Suncheon Jogesan

11 34° 59' 29'' 127° 19' 33'' Mt. (290 m) Suncheon Jogesan

12 34° 53' 07'' 127° 31' 38'' Seaside Suncheon haeryong

13 34° 51' 34'' 127° 45' 26'' Field Yeosu 

14 36° 19' 17'' 126° 30' 29'' Seaside  Daechonbeach

15 36° 51' 32'' 126° 24' 48'' Field  Seosan

16

Taraxacum coreanum

37° 06' 10'' 127° 45' 32'' Field  Chungju 

17 36° 33' 54'' 126° 35' 57'' Field  Hongseong

18 36° 13' 41'' 127° 30' 81'' Field  Geumsan

19 36° 13' 41'' 127° 30' 81'' Field  Geumsan

20 35° 30' 14'' 127° 31' 97'' Field Jangsu 

21 35° 30' 14'' 127° 31' 97'' Field Jangsu 

22 35° 25' 83'' 127° 25' 02'' Field Namwon

23 34° 96' 97'' 127° 48' 05'' Field Sunchon 

24 34° 59' 32'' 127° 19' 39'' Mt.(256m) Suncheon Jogesan 

25 34° 59' 29'' 127° 19' 33'' Mt.(290m)  Suncheon Jogesan

26 34° 59' 29'' 127° 19' 33'' Mt.(290m)  Suncheon Jogesan 

27 34° 53' 05'' 127° 31' 40'' Seaside Suncheon haeryong 

28 34° 96' 67'' 126° 77' 79'' Field Naju

29 35° 57' 26'' 129° 19' 03'' Field Ulsan

30 37° 36' 84'' 128° 70' 35'' Field Jongson
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3. ISSR 분석

20개의 ISSR 프라이머 (UBC primer Set No. 9, University

of British Columbia, Canada)로 예비실험을 실시한 후의 밴

드가 명확하고 다형성이 우수한 15개의 프라이머를 선택하여

ISSR 분석에 이용하였다 (Table 2). PCR 반응액의 조성은 총

25㎕로 주형 DNA 20 ng/㎕, Taq polymerase 1 unit,

10 × PCR reaction buffer (10 mM Tris-HCl pH 8.3; 50 mM

KCl; 1.5 mM MgCl2), 0.2 mM dNTP, 10 pmol 프라이머를

혼합하여 사용하였다. PCR 반응은 Gene Amp® 2700

(Applied Biosystem)을 사용하여 94℃에서 5분간 초기 변성시

킨 후 94℃에서 45초간 predenaturation, 50℃에서 45분간

annealing, 72℃에서 1분 30초분간 extension을 45회 수행한

후 최종적으로 72℃에서 7분간 반응시킨 후 종료하였다. PCR

이 완료된 후의 증폭산물을 agarose gel (1.6%)에 loading하

여 전기영동 (50 V, 60분간)한 후 EtBr로 염색하여 Gel Doc

XR (Bio-rad, USA)을 사용하여 주요 밴드를 확인하였다. 

4. Data 분석

ISSR에서 분석된 DNA 밴드 양상은 이진수를 이용하여 밴

드 유·무에 따라 1과 0으로 data를 표시하여 통계 프로그램

[SPSS V.12 (SPSS Inc., USA)]에 입력하였고, Jaccard 계수

(Jaccard coefficient)로 유전적 유사도지수를 산출하고 평균연

결법 (Average Linkage Method)으로 군집분석을 실시하였다.

결과 및 고찰

1. 민들레 수집개체 간의 DNA 밴드 양상

20개의 ISSR 프라이머 중 다형성과 재현성이 높은 15개의

프라이머 (Table 2)를 국내 20개 지역에서 수집한 서양민들레

및 흰민들레 30개체를 대상으로 분석한 결과, 전체 수집 개체

간 증폭된 각 프라이머별 총 밴드 수는 5개 (UBC 873)에서

12개 (UBC 811)로 한 프라이머 조합 당 평균 밴드 수는

8.46개였다. 다형성 밴드 수는 최소 4개 (UBC 861, 873)에서

Table 2. Sequence of the ISSR primers, number of total bands and number of polymorphic bands amplified by each primer across all 30
accessions.

Primer Sequence
Total T. officinale T. coreanum

TBa PBb PRc TBa PBb PRc TBa PBb PRc

UBC 811 (GA)8C 12 12 100 11 11 100 7 7 100

UBC 824 (TC)8G 8 8 100 7 6 85.7 7 7 100

UBC 827 (AC)8G 10 10 100 9 9 100 7 7 100

UBC 835 (AG)8YC 8 8 100 7 7 100 4 4 100

UBC 840 (GA)8YT 9 9 100 8 8 100 5 3 75.0

UBC 841 (GA)8YC 10 10 100 10 10 100 6 5 83.3

UBC 842 (CT)8RA 10 10 100 8 8 100 5 5 100

UBC 847 (CA)8RC 9 9 100 7 6 85.7 5 5 100

UBC 852 (TC)8RA 9 9 100 6 6 100 7 7 100

UBC 861 (ACC)5 6 4 66.6 4 2 50.0 4 2 50.0

UBC 862 (AGC)5 6 6 100 4 3 75.0 5 5 100

UBC 866 (CTC)5 9 8 88.8 9 8 88.8 3 1 33.3

UBC 873 (GACA)4 5 4 80.0 5 4 80.0 5 3 60.0

UBC 880 (GGAGA)3 10 10 100 9 9 100 10 10 100

UBC 889 DBD(AC)7 6 5 83.3 5 4 80.0 5 4 80.0

Total 127 122 96.0 109 101 92.6 85 75 88.2

aTB : No. of total bands, bPB : No. of polymorphism bands, cPR : polymorphism rate (%). B: C/G/T, D: A/G/T,  R: A/G, Y: C/G.

Fig. 1. Map of the collection regions in this study.
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최대 12개 (UBC 811)로 평균 8.13개의 다형성 밴드가 검출

되었다 (Table 2, Fig. 2). 이는 대만의 민들레 3종을 79개

ISSR 로 분석한 결과 UBC 857에서만 다형성 밴드 수는 4.7

개로 높은 수준이다.

서양민들레와 흰민들레의 수집종간 밴드의 다형성 비율은

Table 2에서와 같이 증폭된 총 127개의 밴드 중 다형성 밴드

가 122개로 96.0%의 다형성을 나타내었다. 이러한 결과는 서

부 독일의 14개 지역에서 수집한 민들레속 6종 (T.

rubicundum, T. brachyglossum, T. tortilobum, T. lacistophyllum,

T. parnassicum and T. scanicum)의 26개체를 대상으로 RAPD

분석한 다형성 비율인 78.4% (Christoph, 2004)와 단성생식

식물인 Cotoneaster속 19종 26개 수집개체를 RAPD 분석한

다형성 비율 84.6% (Bartish et al., 2001) 보다 높은 수준의

다형성을 나타낸 결과이다. 

서양민들레의 종내 다형성 비율은 증폭된 총 109개 밴드 중

101개의 다형성 밴드가 검출되어 92.6%의 다형성을 나타내었

고, 흰민들레는 총 85개 밴드 중 다형성 밴드는 75개로

88.2%의 다형성을 나타내어 (Table 2) 귀화종 (naturalized

plant)인 서양민들레가 자생종인 흰민들레와 비교하여 높은 종

내 유전적 다양성을 나타낸 결과로 안과 정 (2003)이 자생종

인 민들레 및 산민들레와 귀화종인 서양민들레의 RAPD 분석

결과 서양민들레의 종내 유전적 다양성이 높게 나타난 결과

와 유사하였다. 서양민들레에서 유전적 다양성이 높게 나타난

것은 도시화 및 이산화탄소의 농도, 종간의 경쟁 등 생육 환

경의 영향에 따라 귀화종인 서양민들레에서 많은 변이가 보고

된 사례들 (Kang and Choi, 1998; Yang, 1995)에 비춰볼

때 흰민들레가 상대적으로 제한된 지역에서 유전적으로 안정

된 조건에서 생육되고 있음을 간접적으로 시사해 준다. 

2. 유전적 유사도 지수와 군집분석

귀화종인 서양민들레와 자생종인 흰민들레의 종간에 유전적

차이 및 종내 변이정도를 파악하여 비교하고자 유전적 유사도

지수를 산출하고 (Table 3) 군집분석을 실시하였다 (Fig. 3). 

총 30개체간의 유전적 유사도 지수는 최저 0.179 (No. 5번

과 No. 24번)에서 최고 0.922 (No. 17번과 No. 18번)사이로,

30개 전체종의 유전적 유사도 평균은 0.398이었다. 서양민들

레의 종내 유전적 유사도 지수는 최저 0.233 (No. 3번과 No.

8번, 9번)에서 최고 0.907 (No. 7번과 8번) 사이로 서양민들레

15개체의 평균 유전적 유사도 지수는 0.462이었다. 흰민들레

의 종내 유전적 유사도 지수는 최저 0.208 (No. 19번과 No.

24번)에서 최고 0.922 (No. 17번과 No. 18번) 사이로 종내

유전적 유사도 평균은 0.543이었다. 서양민들레와 흰민들레의

종간의 유전적 유사도 지수는 최저 0.179 (No. 5번과 No. 24

번)에서 최고 0.439 (No. 15번과 No. 20번) 사이로 종간에

유전적 유사도 평균은 0.321이었다 (Table 3). 이는 국내 수집

민들레 6 개체와 몽골, 미국, 영국에서 수집한 민들레 3 개체

Fig. 2. ISSR electrophoresis profiles for 30 accessions of Taraxacum officinale and Taraxacum coreanum. Amplification products were
separated on agarose gels (1.6%) in 1xTAE buffer and photographed using gel documentation system (Bio-rad, USA). Lane M : 1
kb ladder marker. Primer names were included in Table 2. 
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를 대상으로 RAPD 분석한 결과를 통해 얻어진 유전적 유사

도 지수인 최저 0.684에서 최고 0.965 사이의 유전적 유사도

(Ahn et al., 2003)와 비교하여 낮은 수준의 유전적 유사도이

며, 단성생식으로 번식하는 Cotoneaster속 26 개체를 대상으로

RAPD 분석한 유전적 유사도 지수인 최저 0.100에서 최고

0.960 사이 (Bartish et al., 2001)와 유사한 범위의 유전적 유

사도 지수를 나타내었다. 또한 조계산 수집개체와 노지 및 해

안 수집개체간의 유전적 유사도 지수는 서양민들레 0.375, 흰

민들레 0.390으로 종내 평균보다 낮은 유전적 유사도를 나타

내었다. 

종내 수집 지역간의 유전적 유사도 지수 평균은 동일지역

수집종인 서양민들레 No. 3번과 4번 0.833, No. 7번과 No.

8번 0.907, 흰민들레 No. 18번과 19번 0.838, 20번과 21번

0.807, No. 25번과 26번 0.762로 높은 수준이었다. 수집 환경

별 개체간에는 서양민들레 노지 (평야지) 수집종간 평균 0.464,

산지 수집종간 평균 0.665, 해안 수집종간 0.661로 흰민들레의

유전적 유사도 지수 평균인 노지 수집종간 0.635, 산지 수집

종간 0.781 보다 낮은 유전적 유사도를 나타내었다. 수집 환

경간의 경우, 산지와 해안 지역간은 서양민들레 0.449, 흰민들

레가 0.349, 산지와 노지지역간은 서양민들레가 0.370, 흰민들

레 0.311, 노지와 해안 지역간은 서양민들레 0.447, 흰민들레

0.579로 나타났으며, 산지에 자생하는 흰민들레가 서양민들레

보다 유전적 유사도 지수 평균이 낮았다. 이는 Wu (2005) 등

이 중국의 Houttuynia속 70개체를 RAPD와 ISSR 분석하여

고도가 높은 산지에서 수집한 개체와 강변, 노지 등 수집종간

에 낮은 유전적 유사도 지수를 보인 것과 유사한 결과이다.

이러한 유전적 유사도를 바탕으로 민들레의 육종소재 선발에

기초자료로 활용이 가능하다고 판단된다. 

평균연결법 (Average Linkage Method)으로 덴드로그램을

작성하여 수집개체를 군집 분석한 결과 (Fig. 3), 유전적 유사

도 지수 0.281에서 서양민들레와 흰민들레가 분리되어 4 그룹

으로 군집되었다. 

유전적 유사도 지수 0.551에서 서양민들레는 5개 그룹과 유

집되지 않은 1 개체로 나뉘었고, 흰민들레는 2개 그룹으로 군

집되었다. 1 그룹에는 내륙지역 {홍성 (No. 17), 금산 (No.

18, 19), 장수 (No. 20, 21), 충주 (No. 16), 남원 (No. 22),

순천 (No. 23), 나주 (No. 28), 울산 (No. 29), 정선 (No.

30)}에서 수집한 11개체와 해안에서 수집한 1개체 해룡 (No.

27)의 흰민들레가 포함되었다. 2 그룹은 남원 2개체 (No. 7,

8)와 순천 1 개체 (No. 9)의 서양민들레가 속하였으며, 3 그

룹은 조계산 서양민들레 2개체 (No. 10, 11)가 포함되었다. 4

그룹은 서양민들레 홍성 1 개체 (No. 2)와 금산 2개체 (No.

3, 4)가 유집되었으며, 5 그룹은 해안가 수집 서양민들레 2 개

체 순천 해룡 (No. 12) 대천해수욕장 (No. 14)과 노지 수집

2개체 여수 (No. 13), 서산 (No. 15)이 포함되었다. 6 그룹은

청원 (No. 5)과 장수 (No. 6) 개체가 유집되었고, 7 그룹은

조계산 흰민들레 개체 (No. 24, 25, 26)가 포함되었다. 충주

서양민들레 수집개체 (No. 1)는 유집되지 않고 독립적으로 존

재하였다. 이는 국내 자생 4종 (흰민들레, 민들레, 산민들레,

좀민들레)과 미국, 영국, 국내에서 수집한 서양민들레 3종을

RAPD 방법으로 군집 분석하여 서양민들레와 국내 자생 6종

이 모두 독립적으로 군집된 결과 (Ahn et al., 2003)와 안과

정 (2003)이 국내 노지 7개소와 산지 2개소에서 수집한 서양

민들레 9개체의 RAPD 분석 결과 산지와 노지 수집 개체간

Fig. 3. Dendrogram illustrating genetic relationships among 30 accessions generated by cluster analysis with average linkage method. A
total of 127 ISSR bands produced by 15 primers were calculated for the clustering.
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독립적으로 군집되어 본 연구의 결과와 유사하였다. 유집된 그

룹은 서양민들레와 흰민들레 모두 조계산에서 수집한 개체가

노지와 해안에서 수집한 개체와 다른 그룹을 이루었다. 또한

종내 동일 지역에서 수집한 개체는 모두 같은 그룹으로 유집

되었으며, 수집지역간 차이에 따른 분포와는 무관하였다. 

이상의 결과와 같이 본 연구에서 수집된 서양민들레와 흰민

들레는 유전적 다형성 (polymorphism)이 96.0%로 높았으며

귀화종인 서양민들레가 자생종인 흰민들레 보다 높은 종내 유

전적 변이를 나타내었다. 유전적 유사도 지수는 최저 0.179에

서 최고 0.922 사이로 유전적으로 매우 다양한 것으로 나타났

다. 군집분석결과 서양민들레와 흰민들레가 분리되어 군집되

었으며, 조계산에서 수집한 개체는 노지와 해안 지역에서 수

집한 개체와 유전적으로 차이를 나타내어 독립적인 그룹으로

유집되었다. 이러한 유전적 다양성을 토대로 민들레의 자원화

및 신품종 개발을 위한 육종소재의 선발과 평가의 기초자료로

활용이 가능할 것이다. 
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