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ABSTRACT

Objectives：The application of polymerase chain reaction (PCR) for the discrimination of the herbal medicine 

Leonuri Herba (Leonurus japonicus) was evaluated by the comparison of the DNA sequence with Lamiaceae 

herbal medicine. 

Method：Genetic analysis showed that phylogenetic tree and comparing sequences through the DNA analysis of 

rbcL (ribulose-1, 5-bisphosphatecarboxylase) region and trnL-F (tRNA-Leu, trnL-trnF intergeni cspacer, and 

tRNA-Phe) region of chloroplast DNA from six Lamiaceae sold in market. And we developed IMCF and IMCR 

primers in order to distinction Leonuri Herba in six Lamiaceae using rbcL and trnL-F sequences.

Results：Genetic analysis showed that six Lamiaceae showed individual group on phylogenetic tree. PCR 

amplification product of Leonuri Herba and another five Lamiaceae were developed for amplification of a 281 

bp sequence and the specific PCR amplification of a 460 bp sequence that was exclusive to Leonuri Herba was 

designed using IMCF and IMCR primers.

Conclusion：PCR analysis based on the chloroplast DNA sequences allows the discrimination of Leonuri 

Herba-based medicine.
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서  론

益母草(Leonuri Herba)는 活血祛瘀藥으로서, 性은 微寒하

고 味는 苦辛하여 活血調經･利水消腫하는 효능이 있어 月經不

調, 痛經, 經閉, 惡露不盡, 水腫尿少 등을 치료하는 데에 쓰이

는 한약재이다1). 益母草의 기원에 대하여 현행 공정서인 《대

한약전 제9개정》2)과 《중화인민공화국약전 2010년판》3)에

서는 “익모초 (Leonurus japunicus Houtt.)의 지상부”로, 

《일본약국방 제16개정》4)에서는 “익모초 (L. japonicus

Houtt.) 또는 ‘L. sibiricus L.’의 개화기의 지상부”로 각

각 정하고 있다. ‘L. sibiricus L.’는 익모초의 유사종으로

서 중국에서는 ‘세엽익모초(細葉益母草)’라고 한다5). 익모

초는 한국, 중국 전역, 캄보디아, 일본, 라오스, 말레이시아, 

미얀마, 태국, 베트남, 아프리카, 북미 및 남미에 분포하며, 

세엽익모초는 중국 하북, 내몽골, 섬서, 산서 지방, 몽골 및 

러시아에 분포한다6).

익모초를 포함한 꿀풀과 (Lamiaceae) 식물은 세계적으로 

200속 3,200여 종이 분포된 것으로 알려져 있다. 국내에는 

25속 55여종이 분포되어 있으며 식물 전체에 독특한 향기를 

내는 선모로 덮여 있다7). 꿀풀과 식물들은 아름다운 꽃과 향

기를 지니고 있어 많은 종류들이 관상용으로 재배되거나 기호

식품 및 향료의 원료로 쓰이기도 한다8). 꿀풀과에 많이 함유
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되어있는 천연 정유는 면역성 증강, 항암 및 노화억제 등 약

리적인 효과와 항균, 항산화 활성 등을 가지고 있어 의약, 식

품 및 화장품에서 이를 이용하려는 연구들이 활발하게 이루어

지고 있다9). 꿀풀과에 속하는 한약재로는 益母草 (Leonurus 

japonicus Houttuyn) 외에도 廣藿香 (Pogostemon cablin 

Benth.), 夏枯草 (Prunella vulgaris var. lilacina Nakai), 

丹蔘 (Salvia miltiorrhiza Bge.), 薄荷 (Mentha arvensis 

var. piperascens Malinv. ex Holm.), 荊芥 (Schizonepeta 

tenuifolia Briq.), 黃芩 (Scutellaria baicalensis Georgi), 

紫蘇葉 (Perilla frutescens var. acuta Kudo), 半枝蓮 

(Scutellaria barbata D. Don) 등이 있는데, 그 외형이 비슷

하여 한약재로 쓰이기 위한 유통 과정 중 오용 또는 혼용될 

가능성이 있어 정확한 기원의 약재사용에 대한 필요성이 제기

되고 있으며 쉽고 명확한 판별법이 요구되어지고 있다.

최근 들어 종간 또는 종 내에서 나타나는 변이를 분자 수

준에서 분석하는 방법이 급속히 개발되어지고 있다10). 식물 

유전자원의 분류 및 유연관계를 연구하는 방법으로 식물의 형

태적 특성에 의한 군집 분석과 DNA 분석이 많이 이용되어왔

으나, 최근에 분자생물학의 발전으로 특정 염기서열의 분석에 

의한 분류방법이 개발되어 새로운 분류수단으로 이용되고 있

고11), 핵산과 엽록체 DNA의 염기서열 분석을 통해 식물의 

계통분류 및 유연관계 분석에 활용하고 있다. 이중 엽록체 

DNA의 trnL-F부위를 이용하여 섬기린초의 종내 변이와 지

리적 분포12), 한약재 知母의 기원 확인 및 유연관계 분석13), 

그리고 식물 엽록체 DNA의 rbcL, atpB, matK 부위의 염기

서열을 이용하여 식물의 특성을 파악하고 있다14). 또한 PCR 

분석을 통한 한약재의 구별방법을 개발하기 위해 Artemisiae 

약재로부터 A. iwayomogi를 동시에 구별할 수 있는 

multiplex PCR 방법을 보고한 바 있고15), 芍藥類에서 牧丹

皮만을 구별할 수 있는 ITS-PCR 방법을 통해 한약을 구별할 

수 있는 방법을 제시한바 있다16).

본 연구에서는 꿀풀과에 속한 한약재인 益母草, 廣藿香, 夏

枯草, 丹蔘, 薄荷 그리고 荊芥의 chloroplast DNA의 rbcL 부

위와 trnL-F 부위의 염기서열상의 차이를 비교하여 이들 중에

서 益母草만을 구별할 수 있는 primer를 통해 꿀풀과 중 益母

草만을 쉽게 감별할 수 있는 PCR 방법을 개발하고자 하였다. 

재료 및 방법

1. 실험재료

본 실험에서 益母草, 廣藿香, 夏枯草, 丹蔘, 薄荷, 荊芥의 

trnL-F 부위와 rbcL 부위를 분석하기 위해 채집된 총 24개

의 생체 시료를 실험에 이용하였고 (Table 1), 채집된 시료는 

한국한의학연구원에 보관중이다.

Table 1. Lamiaceae species samples used in this study.

Sample Number Scientific Name Collected Place Collection date Lane

Leonuri Herba 1

Leonurus japonicus

Houtt.

Korea 2008. 8. 13 1

Leonuri Herba 2 Korea 2008. 9. 29 2

Leonuri Herba 3 China 2009. 9. 29 3

Leonuri Herba 4 China 2008. 9. 29 4

Pogostemonis Herba 1

Pogostemon cablin 

Benth.

Indonesia 2008. 8. 4 5

Pogostemonis Herba 2 Indonesia 2008. 9. 23 6

Pogostemonis Herba 3 Indonesia 2009. 4. 15 7

Pogostemonis Herba 4 Indonesia 2008. 10. 17 8

Prunellae Spica 1

Prunella vulgaris var. lilacina 

Nakai

Korea 2009. 3. 10 9

Prunellae Spica 2 Korea 2009. 10. 19 10

Prunellae Spica 3 China 2007. 6. 5 11

Prunellae Spica 4 China 2009. 6. 5 12

Salviae Miltiorrhizae Radix 1

Salvia miltiorrhiza 

Bge.

China 2008. 6. 2 13

Salviae Miltiorrhizae Radix 2 China 2008. 8. 4 14

Salviae Miltiorrhizae Radix 3 China 2009. 4. 16 15

Salviae Miltiorrhizae Radix 4 China 2009. 10. 19 16

Menthae Herba 1

Mentha arvensis var. 

piperascens Malinv. ex Holm.

China 2008. 9. 5 17

Menthae Herba 2 Korea 2008. 08. 13 18

Menthae Herba 3 Korea 2009. 2. 16 19

Menthae Herba 4 Korea 2009. 10. 19 20

Schizonepetae Spica 1

Schizonepeta tenuifolia Briq.

Korea 2004. 9 21

Schizonepetae Spica 2 China 2004. 9 22

Schizonepetae Spica 3 China 2004. 9 23

Schizonepetae Spica 4 Korea 2004. 9 24
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2. DNA 추출

약 100 mg의 시료를 막자사발에 넣고 액체질소를 사용하

여 미세분말 상태로 마쇄한 후 NucleospinⓇ Plant Ⅱ kit 

(Macherey-Nagel, Germany)를 이용하여 DNA를 추출하였

다. 추출된 DNA를 0.8% agarose gel에서 전기영동 하여 확

인한 후, ND-1000 spectrophotometer (NanoDrop Tech, 

USA)로 DNA 순도검정 및 정량을 실시하였다.

3. Chloroplast 부위의 염기서열 분석

분리된 genomic DNA로부터 chloroplast DNA의 rbcL와 

trnL-F 부위를 분석하기 위해, 각각 rbcL1F와 rbcL1352R, 

trnL-Fc와 trnF primer를 사용하여 염기서열 분석을 위한 

PCR을 실시하였다 (Table 2). PCR 조성은 smart 2X PCR 

pre-mix (Solgent, Korea) 10 ul, DNA 1 ng, 각각의 

primer 1 ul를 넣고 최종 20 ul로 하였다. PCR 조건은 9

5℃에서 2분간 predenaturation 한 후 95℃에서 20초 

denaturation, 55℃에서 40초간 annealing, 72℃에서 1분

간 extension을 35회 수행하고 마지막으로 72℃에서 5분간 

반응시켰다. 증폭한 산물은 1.5% agarose gel에서 30분간 

전기 영동하여 EtBr로 염색한 뒤 관찰하였고, Wizard SV 

gel and PCR cleanup system (Promega, USA)를 이용하

여 정제하였다. 

정제된 유전자 증폭 산물을 pGEM T-easy vector 

(Promega, USA)에 넣고 상온에서 2∼3시간동안 ligation 

수행 후 형질전환 (transformation) 하였다. LB agar plate

에 일정량을 분주하고 37℃ 배양기에서 12∼16시간 동안 배

양하여 white colony만을 선별하고 24시간 배양하였다. 그 

후 LB 액체배지로 24시간 배양한 후, 배양액을 원심 분리하

여 Plasmid mini-prep Kit (Solgent, Korea)를 이용하여 

plasmid만을 분리, 정제하였다.

염기서열의 비교 분석은 NCBI (http://www.ncbi.nlm. 

nih.gov)에서 Blast search한 후 Bioedit (Tom Hall, USA)

를 이용하였고, DNAStar Lasergene 7.2 (DNAStar, USA)

와 DNASISⓇ MAX-Ver. 2.05 (MiraiBio, USA)를 이용하

여 phylogenetic analysis를 실시하였다.

4. 종 특이부위 증폭을 위한 PCR 분석

분석된 trnL-F와 rbcL 부위의 염기서열을 이용하여 益母

草, 廣藿香, 夏枯草, 丹蔘, 薄荷, 荊芥 중 益母草만을 감별하

기 위해 primer를 제작하였으며, 그 중 가장 효율이 좋은 

IMCF, IMCR, INTF, INTR primer를 선별하였다(Table 2). 

PCR 조성은 Smart 2X PCR Pre-mix (Solgent, Korea) 

15 ul, DNA 5 ng/ul, primer 각 1 ul 넣고 최종 30 ul로 

하였다. PCR 조건은 95℃에서 2분간 predenaturation 한 

후 95℃에서 20초 denaturation, 55℃에서 40초간 

annealing, 72℃에서 1분간 extension을 25회 수행하고 마

지막으로 72℃에서 5분간 반응시켰다. 증폭한 산물은 1.5% 

agarose gel에서 30분간 전기 영동하여 EtBr로 염색한 뒤 

관찰하였다.

Table 2. PCR primers used in this study.

Primer name Sequence

trnL-Fc 5' - CGA AAT CGG TAG ACG CTA CG - 3'

trnF 5' - ATT TGA ACT GGT GAC ACG AG - 3'

rbcL 1F 5' - ATG TCA CCA CAA ACA GAA AC - 3'

rbcL 1352R 5' - CAG CAA CTA GTT CAG GRC TCC - 3'

IMCF 5' - TGG TGG GAA TTG ATT CTA TA - 3'

IMCR 5' - CCA AGT CCT GCA GCT ATT GA - 3'

INTF 5' - TCC ATT GTA GGA AAT GTA TT - 3'

INTR 5' - CAT CAT CTT TGG TAA AAT CA - 3'

결  과

1. 꿀풀과 6개종의 trnL-F 부위 염기서열 비교

분석

꿀풀과에 속하며 널리 쓰이고 있는 한약재인 益母草, 廣藿

香, 夏枯草, 丹蔘, 薄荷, 荊芥의 기원을 확인하고 유전적 차

이를 확인하기 위해 trnL-F 부위의 염기서열 분석을 실시한 

결과, 모든 시료에서 870 bp의 동일한 DNA 증폭 단편을 확

인할 수 있었다.

염기서열 분석에서 益母草와 廣藿香 시료는 모두 각각 동

일한 염기서열을 나타냈다. 한국에서 유통되는 夏枯草는 한국

산 (꿀풀, Prunella vulgaris var. lilacina Nakai)과 중국산 

(두메꿀풀, Prunella vulgaris L.)으로 구분되는데, 염기서열 

분석 결과 한국산은 469 bp와 601 bp에서 C염기, 중국산은 

469 bp에서 A염기, 601 bp에서 T염기로 나타나 한국과 중

국에서 수집한 夏枯草의 염기서열 부위가 차이를 보임을 확인

할 수 있었다. 丹蔘은 분석된 시료에서 모두 같은 염기서열을 

나타냈으며 NCBI에 등록되어 있는 丹蔘 (Salvia 

miltiorrhiza, EU220738)과 동일한 염기서열을 나타내었으

며, 薄荷 또한 분석된 시료들 모두 동일한 염기서열을 나타냈

다. 荊芥는 분석된 시료와 NCBI에 등록되어 있는 荊芥 

(Schizonepeta tenuifolia, EU186386)가 동일한 염기서열을 

지니고 있음을 알 수 있었다.

6개 종 꿀풀과 한약재들의 염기서열 차이를 비교한 결과, 

꿀풀과 내에서 6개 종이 각각 명확하게 구별되는 것을 확인

할 수 있었다. 그 중 益母草와 가장 큰 유사도를 보이는 한약

재는 廣藿香으로 76 bp의 염기서열 차이를 보였고 46 bp의 

Gap이 존재해 90% 일치함을 알 수 있었으며 夏枯草는 120 

bp의 염기서열 차이와 58 bp의 Gap이 존재해 85%의 유사도

를 보여 益母草와 가장 유사도가 적음을 알 수 있었다 (Fig. 

1). 이러한 염기서열의 차이는 6개 종 꿀풀과 한약재들의 

trnL-F 부위 염기서열에서 각 종 (species)을 구분할 수 있

는 지표로 활용할 수 있을 것으로 여겨진다.



18 大 韓 本 草 學 會 誌 ― Vol. 26, No. 3, 2011

Fig. 1. Comparison of nucleotide sequence of PCR product of six Lamiaceae species amplified using the trnL-Fc/trnF primer. The boxed 
nucleotides indicate a designed primer set for the discrimination of L. japonicus in the six Lamiaceae species.

2. 꿀풀과 6개종의 rbcL 부위 염기서열 비교분석

같은 시료를 대상으로 rbcL 부위의 염기서열 분석을 실시
하여 비교한 결과, 분석에 이용된 4개의 益母草는 모두 동일
한 염기서열을 나타냈으며 이는 NCBI에 등록된 益母草의 
rbcL partial sequence (Leonurus japonicus, FJ513159)
와 서로 100% 일치하였다. 廣藿香은 분석된 시료 모두에서 
동일한 염기서열을 나타냈으며 이는 NCBI에 등록되어 있는 
廣藿香의 염기서열 (Pogostemon cablin Benth., L14406)과 

9 bp의 차이를 보여 99%의 유사도를 나타내었다. trnL-F 
부위와 마찬가지로 夏枯草에서 분석된 rbcL 부위의 염기서열
을 비교한 결과, 한국산은 622 bp에서 A 염기를 보인 반면 
중국산은 G 염기를 보여 trnL-F 부위의 염기서열과 동일하
게 한국산과 중국산의 염기서열 차이가 있었다. 이들 중 한국
산 夏枯草는 NCBI　blast 검색 결과 NCBI에 등록되어 있는 
夏枯草의 염기서열 (Prunella vulgaris, AY395556)과 100% 
일치함을 알 수 있었으며, 중국산은 NCBI의 염기서열과 1 
bp 차이를 보여 99%의 유사도를 보였다. 丹蔘은 분석된 시
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료들 모두 동일한 염기서열을 보였는데, 이들은 NCBI에 등록
되어 있는 丹蔘의 rbcL partial sequence (Salvia 
miltiorrhiza Bge., FJ513145)와는 2 bp의 염기서열 차이를 
보였다. 薄荷의 염기서열은 분석된 시료에서 모두 같은 염기
서열을 나타냈으며 이를 NCBI blast search를 이용하여 분
석한 결과, 薄荷는 NCBI에 등록되어 있지 않았으며 M. 
rotundifolia (Z37417)와 6 bp의 차이로 99%의 유사도를 나
타낸 것을 알 수 있었다. 荊芥는 분석된 시료 모두 동일한 염
기서열을 나타냈으며 이는 NCBI에 등록되어 있는 荊芥의 
rbcL partial sequence (Schizonepeta tenuifolia Briq., 
FJ513155, 703 bp) 염기서열과 100% 일치하는 결과를 나
타내었다.

rbcL 부위 염기서열 분석 결과. 여섯 종의 꿀풀과 한약재
들 중 荊芥를 제외한 나머지 종(species)은 益母草와 모두 
96% 유사도를 보였으나, 荊芥는 益母草와 59 bp의 염기서열 
차이와 2 bp의 Gap을 포함하며 95%의 유사도를 보여 
trnL-F 부위 보다 염기서열의 차이가 적게 나타남을 알 수 

있었다.

3. trnL-F 부위와 rbcL 부위의 유연관계 분석 

분석된 6개 종 꿀풀과 한약재들의 trnL-F 부위의 염기서
열을 이용하여 유연관계를 분석한 결과, 각각 종별로 같은 그
룹을 형성하고 있는 것을 확인할 수 있었다. 그 중 益母草는 
廣藿香과 가장 가까운 유연관계를 보였으며, 薄荷와는 가장 
먼 유연관계를 보였다. 또한 夏枯草는 한국산과 중국산이 같
은 그룹 내에서 산지별로 구별이 되었다 (Fig. 2).

rbcL 부위 염기서열 분석을 통한 꿀풀과 6개종의 유연관계
를 확인한 결과, 각 종별로 6개의 그룹을 형성하고 있었으며 
益母草는 廣藿香과 가장 먼 유연관계를 나타냈고 丹蔘과 가장 
가까운 유연관계를 나타내어 trnL-F에서의 유연관계와 동일
함을 알 수 있었다. 또한 夏枯草는 trnL-F와 마찬가지로 한
국산과 중국산으로 지역별 차이를 보여 각각 다른 그룹을 이
루는 것을 확인할 수 있었다 (Fig. 2).

Fig. 2. Phylogenetic analysis of the six Lamiaceae species using chloroplast DNA. (a) Analysis based on sequence data from the trnL-F 
region. (b) Analysis based on sequence data from the rbcL region.

4. 특이염기서열을 이용한 益母草 구별 마커 확인

6개 종의 꿀풀과 한약재들 중 益母草만을 구분하기 위한 

IMCF와 IMCR primer를 이용하여 확인한 결과, 益母草에서

만 460 bp의 PCR product가 생성되는 것을 확인할 수 있었

다 (Fig. 1, 3). 그리고 trnL-F와 비교하였을 때 비교적 염

기서열의 차이가 적은 rbcL 부위를 이용하여 제작된 INTF와 

INTR primer는 PCR 분석결과, 여섯 개 꿀풀과 모두 281 

bp에서 공통적으로 증폭되었다 (Fig. 4).

제작된 primer들을 이용하여 대상 시료에 적용한 결과, 꿀

풀과 6개 시료 모두에서 공통적으로 281 bp의 internal 

band가 증폭되었고, 益母草에서의 특이 band인 460 bp에서 

증폭이 확인되었다. 따라서 6개 종의 꿀풀과 한약재 중 益母

草 만을 간편하게 구별할 수 있는 특이 구별 primer를 통해 

益母草만을 구별할 수 있는 PCR 방법으로 이용할 수 있을 

것으로 보인다 (Fig. 5).
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Fig. 3. The PCR product obtained form the six Lamiaceae species 
using the IMCF and IMCR primers. The 460 bp PCR product was 
only amplified in L. japonicus. M：molecular weight marker.

Fig. 4. The PCR product obtained form the six Lamiaceae species 
using the INTF and INTR primers. The 281 bp PCR product was 
amplified in all species. M：molecular weight marker.

Fig. 5. The PCR product of L. japonicus obtained using the IMCF, 
IMCR, INTF and INTR primers. Lane 1-4：L. japonicus；lane 5-8 
：P. cablin；lane 9-12：P. vulgaris；lane 13-16：S. miltiorrhiza；
lane 17-20：M. arvensis；lane 21-24：S. tenuifolia. The 460 bp 
PCR product was amplified only in L. japonicus. The 281 bp PCR 
product was amplified in all species.

고  찰

꿀풀과 한약재를 대상으로 한 기존의 DNA 분석 실험은 주

로 종 내에서의 변이를 관찰하기 위한 연구들로 L. 

japonicus, S. miltiorrhiza, 그리고 M. arvensis에서 AFLP

와 RAPD가 이용된바 있다17-20). 이러한 연구들은 종 내에서

의 유전적 변이를 확인하여 유전적 유사도의 차이를 보기 위

한 실험들인 반면, 본 연구는 6개 종 꿀풀과 한약재들의 

chloroplast 부위의 유전자를 분석하여 6개 종 사이의 유연

관계를 분석하고 염기서열의 차이를 이용해 이들 중 益母草 

(L. japonicus)만을 구별하기 위한 실험이다.

현재 한약재의 기원 확인 연구와 분류학적 연구에서 

chloroplast와 nuclear의 DNA가 많이 이용되고 있다. 

chloroplast 부위에서는 주로 rbcL 부위, trnL-F 부위, 그

리고 matK 부위가 주로 연구에 이용되고 있으며 nrDNA에

서는 ITS 부위가 주로 연구에 이용되고 있다. nrDNA의 ITS 

부위는 대부분 모계유전을 하는 chloroplast 부위의 유전자들

에 비해서 종간 유전자 변이가 빈번히 이루어지기 때문에 종 

내의 변이를 보기 위해 ITS 부위를 더 많이 이용하고 있다. 

본 실험에서는 꿀풀과 내에서의 유전자 변이를 확인하고자 하

였기 때문에 chloroplast 부위의 rbcL 부위와 trnL-F 부위

의 염기서열을 이용하여 각 시료들의 염기서열 변이를 확인하

고 이를 유연관계를 통하여 나타내었다. 이러한 실험은 기존

에 S. tenuifolia의 기원확인과 유연관계 분석에 chloroplast

의 trnL-F 부위와 nrDNA의 ITS 부위를 이용한 바 있으며
21), Paeonia 계통의 P. suffruticosa와 P. lactiflora의 염기

서열상 차이를 비교하여 P. suffruticosa만을 구별할 수 있는 

ITS-PCR 방법을 제시한 바 있다18). 본 실험에서는 

ITS-PCR을 비롯한 실험방법들을 응용하여 꿀풀과 6개종의 

유연관계를 분석하였으며 L. japonicus만을 구별할 수 있는 

PCR 분석법을 제시하였다.

본 연구에서 사용된 chloroplast DNA의 trnL-F와 rbcL 

부위를 이용한 방법은 기존의 RAPD22) 또는 AFLP23) 방법보

다 쉽게 종간의 감별을 할 수 있는 방법으로, 본 연구결과를 

통해 꿀풀과 한약재 중 益母草만을 구별하는데 효과적으로 이

용할 수 있을 것으로 사료된다.

결  론

6개 꿀풀과 한약재의 chloroplast 부위 유전자를 분석하

고, 이들 중 益母草만을 구별하기 위한 PCR 분석을 실시한 

결과는 다음과 같다.

1. 엽록체의 trnL-F 부위 분석 결과, 6개 꿀풀과 한약재는 

각 종별로 76 bp에서 120 bp의 차이를 보이며 명확히 구

별되는 것을 알 수 있었다.

2. 엽록체의 rbcL 부위 분석 결과, 6개 꿀풀과 한약재는 각 

종별로 명확히 구분되었으나 그 차이가 trnL-F 부위의 

염기서열 차이보다 적게 나타남을 알 수 있었다.

3. 엽록체의 trnL-F 부위와 rbcL 부위의 염기서열을 이용하

여 益母草 감별 PCR 분석에 이용될 primer를 제작하여 

실험한 결과, 益母草는 460 bp와 281 bp에서 특이적으로 

PCR 증폭산물이 생성되는 것을 확인할 수 있었으며, 나머

지 5개 꿀풀과 한약재는 281 bp에서만 특이적인 PCR 증

폭산물이 생성되는 것을 확인할 수 있었다. 향후 이 연구 

결과를 이용하여 다른 혼․오용 한약재의 감별에 이용할 수 

있을 것으로 사료된다.
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