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摘  要：目的  分析蒲公英的遗传多样性。方法  采用 ISSR 分子标记对 21个居群蒲公英遗传多样性进行分析，用软件 Popgen 
32 分析 Nei’s 基因多样性指数（H）和 Shannon 信息指数（I），采用 NTSYS 2.10e 软件进行聚类分析和主坐标分析。结果  16
条 ISSR 引物共扩增出 166 条条带，其中多态性条带 152 条，平均多态性百分率为 90.4%，平均 H 为 0.286 5，平均 I 为 0.437 0；
遗传距离和遗传一致度分别为 0.156 2～0.590 2 和 0.554 2～0.855 4；UPMGA 法进行聚类分析显示，聚类结果与地理来源有

较强的一致性，可以看出来源于同一地区的蒲公英种质聚在一起，呈现出一定的地域性分布规律。结论  采用 ISSR 分析蒲

公英遗传多样性，蒲公英表现出丰富的多态性，表明可以用 ISSR 标记技术对蒲公英进行分子水平的遗传多样性分析。 
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Abstract: Objective  To analyze the genetic diversity of Taraxaci Herba. Methods  Genetic diversity of 21 populations of Taraxaci 
Herba was analyzed by ISSR. Nei’s genetic diversity index (H) and Shannon’s information index (I) were calculated by Popgen 32. 
Cluster and principal coordinate analyses were completed by NTSYS 2.10e software. Results  A total of 166 bands were amplified by 
16 ISSR primers, among which 152 were polymorphic bands (PPB). The percentage of PPB was 90.4%. The average H and I were 
0.286 5 and 0.437 0, respectively. The genetic distance and genetic similarity were 0.156 2―0.590 2 and 0.554 2―0.855 4, 
respectively. UPGMA cluster analysis showed that the geographical distribution was mutually related to the cluster results. It also 
showed that some of Taraxaci Herba from the same region were in the same group which presented the rule of the geographical 
distribution. Conclusion  ISSR analysis reveals that Taraxaci Herba has high genetic diversity. The ISSR analysis could be used to 
study of the genetic diversity of Taraxaci Herba at molecular level. 
Key words: Taraxaci Herba.; ISSR; cluster analysis; genetic diversity; Nei’s genetic diversity index (H); Shannon’s information index (I) 
 

蒲公英是临床常用的清热解毒药，全国有 200
余 种 ， 常 用 于 药 物 的 有 蒲 公 英 Taraxacum 
mongolicum Hand. -Mazz.、碱地蒲公英 Taraxacum 
borealisinenSE. Kitam、白缘蒲公英 T. platypecidum 
Diels、红梗蒲公英 T. erthropodium Kitag.、芥叶蒲

公英 T. brassicaefolium Kitag.、异苞蒲公英 T. 

Hterolepis Nakai et Koidz. ex Kitag.[1]。由于蒲公英品

种繁多，分布广泛，有的地区还出现大面积栽培，

使得药材质量参差不齐，严重影响蒲公英的研究开

发与临床应用。近年来对蒲公英的研究多集中于其

化学成分的分析[2]、营养成分分析[3]、有效成分量

测定[4]及药理作用[5]等方面，但对其分子生物学方 
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面的研究还不够深入，仅有少量报道[6]。 
简单重复序列区间（ inter-simple sequence 

repeat，ISSR）是由 Zietkiewicz 等于 1994 年发展的

一种基于微卫星系列的分子标记技术[7]，用于检测

简单重复序列（simple sequence repeat，SSR）间

DNA 序列差异[8]，具有不需要知道序列信息、简便、

快捷、重复性好等特点。比 RAPD 具有更高的可重

复性和稳定性[9]。该技术已经广泛应用于中药材遗

传多样性与亲缘关系研究[10-13]，并取得了较好的成

效。目前应用 ISSR 分子标记对蒲公英进行研究尚

未见报道。本实验采用 ISSR 分子标记技术，从 DNA
分子水平分析了不同居群、不同品种蒲公英的遗传

关系，为蒲公英遗传多样性关系分析、合理利用和

保护提供科学依据。 
1  材料与方法 
1.1  材料 

本实验所用药材为不同产地或不同品种的蒲公

英新鲜幼叶，分别采自河南、山东、吉林，经河南

中医学院生药学教研室陈随清教授鉴定，具体信息

见表 1。 

表 1  试验材料 
Table 1  Materials used in test 

编号 名称 采集地 编号 名称 采集地 
A 蒲公英 Toraxacum mongolicum 河南安阳 L 蒲公英 山东青岛

B 蒲公英 河南济源 M 药用蒲公英 T. officinale  河南郑州

C 蒲公英 河南焦作 N 碱地蒲公英 T. borealisinense  河南济源

D 蒲公英 河南商丘 O 蒲公英 河南南阳

E 蒲公英 河南洛阳 P 芥叶蒲公英 T. brassicaefolium 吉林吉林

F 蒲公英 河南郑州 Q 异苞蒲公英 T. heterolepis 吉林长春

G 蒲公英 河南开封 R 红梗蒲公英 T. erthropodium 吉林长春

H 蒲公英 河南许昌 S 白缘蒲公英 T. platypecidum  河南济源

I 蒲公英 河南驻马店 T 戟叶蒲公英 T. asiatica  吉林长春

J 蒲公英 河南南阳 U 食用蒲公英（栽培品种） 吉林长春

K 蒲公英 河南信阳    
 
1.2  基因组 DNA 的提取 

参照文献方法[6]提取蒲公英基因组 DNA，并用

1.2%琼脂糖凝胶电泳检查 DNA 的完整性，选择条

带清晰，无降解，无拖尾的样品，用核酸蛋白质仪

检测 DNA 浓度及纯度，最后统一稀释成 10 ng/μL，
用于 ISSR-PCR 反应。 
1.3  ISSR-PCR 扩增 

模板 DNA 为 5 ng，Taq 酶 MIX 15 μL（Taq DNA
聚合酶 0.75 U、dNTPs 0.24 mmol/L，Mg2+ 1.8 
mmol/L），引物 0.3 μmol/L，最后用 dd H2O 补足。 

扩增程序为 94 ℃预变性 5 min，94 ℃变性 30 
s，45 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 2 min，循环 30 次，

72 ℃延伸 7 min，4 ℃保存。反应结束后，PCR 产

物用 1.2%琼脂糖凝胶（含 0.05% EB）于 5 V/cm 电

泳。电泳结果在 Bio-Rad GelDoc-XR 凝胶成像仪进

行观察并拍照分析。结果见图 1。 
1.4  ISSR-PCR 引物筛选 

所用引物参照加拿大哥伦比亚大学 UBC 公司

2006 年公布的 ISSR 引物序列，由 InvitrogenTM英潍

捷基（上海）贸易有限公司合成。从 100 条随机引

物中筛选出 16 条扩增条带清晰，多态性较高，稳定

性良好的引物用于21个居群的81个个体进行扩增，

每个引物至少重复扩增 2 次。最终确定 16 条引物为

UBC808、UBC811、UBC817、UBC825、UBC826、
UBC828、UBC830、UBC835、UBC840、UBC846、
UBC847、UBC851、UBC855、UBC857、UBC862、
UBC880。  
1.5  数据统计与处理 

同一引物，同一位点，根据扩增产物的有（1）
无（0）得到二元资料，形成 0、1 矩阵。用软件

POPGEN 32 分析 Nei’s 基因多样性指数（H）和

Shannon 信息指数（I）。用 NTSYS 2.10e 软件进行

分析，计算 Nei’s 遗传距离，使用 UPMGA 法进行

聚类分析和主坐标分析，构建聚类图。 
2  结果与分析 
2.1  蒲公英种质资源 ISSR 多态性 

用 16 条 ISSR 引物对蒲公英 21 个居群的

DNA 样品进行 PCR 扩增，共扩出 166 条清晰、

稳定的条带，片段大小在 250～2 000 bp。其中，

多态性条带 150 条，平均多态性百分率为
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90.4%。ISSR 扩增的片段在 6～14 条，平均每条

引物能扩增 10.375 条。图 1 为引物 UBC840 对

21 份蒲公英 ISSR 扩增结果，引物序列及多态性

分析见表 2。通过软件 Popgen 32 对实验结果进

行计算，结果表明，平均 H 为 0.286 5，平均 I
为 0.437 0。 

 

 
图 1  引物 UBC840 对 21 个居群的扩增结果 

Fig. 1  Amplication of 21 populations by primer UBC840 

表 2  ISSR 引物序列及多态性分析 
Table 2  ISSR primer sequences and polymorphic analysis 

引物编号 核苷酸序列 最适退火温度 / ℃ 总条带数 多态性条带数 多态性百分率 / %

UBC808 AGAGAGAGAGAGAGAGC 49.2 7 6 85.71 

UBC811 GAGAGAGAGAGAGAGAC 44.2 10 9 90.00 

UBC817 CACACACACACACACAA 45.9 8 7 87.50 

UBC825 ACACACACACACACACT 49.2 10 9 90.00 

UBC826 ACACACACACACACACC 45.9 11 11 100.00 

UBC828 ACACACACACACACACC 42.5 9 8 88.89 

UBC830 TGTGTGTGTGTGTGTGG 47.5 10 9 90.00 

UBC835 AGAGAGAGAGAGAGAGYC 50.8 14 14 100.00 

UBC840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 42.5 10 9 90.00 

UBC846 CACACACACACACACARC 43.3 9 7 77.78 

UBC847 CACACACACACACACARC 50.8 13 12 92.31 

UBC851 GTGTGTGTGTGTGTGTYG 50.8 10 9 90.00 

UBC855 ACACACACACACACACYT 50.8 6 5 83.33 

UBC857 ACACACACACACACACYG 46.7 14 13 92.86 

UBC862 AGCAGCAGCAGCAGCAGC 55.5 13 12 92.31 

UBC880 GGAGAGGAGAGGAGA 43.3 12 10 83.33 

 
2.2  蒲公英种质资源的遗传相似系数和遗传距离 

蒲公英 21 个居群的遗传距离（D）为 0.156 2～
0.590 2，Nei’s遗传一致度为0.554 2～0.855 4（表3）。
其中居群 S 和居群 E 之间的 D 最大，为 0.590 2，
两者的遗传一致度最低，为 0.554 2，表明这两个居

群间的遗传差异性最大。居群（H）和居群（I）之

间的遗传差异性最小，D 最小，为 0.156 2，其遗传

一致性最大，为 0.855 4。通过对表 3 遗传一致度和

遗传距离分析，蒲公英种间差异性大于种内差异。 
2.3  蒲公英居群聚类分析 

利用 PCR 扩增得到的 150 条多态性条带建立遗

传相似矩阵，经 NTSYS 2.10e 软件统计分析构建亲

缘关系聚类树状图（图 2）；21 个居群蒲公英的基因

遗传相似系数在 0.663 2～0.855 4。从图 2 看出，样

品 H 和 I 间的遗传一致度最高为 0.855 4，样品 S 和

E间的遗传一致度最低为 0.554 2。在相似系数约 0.70  

Marker  A   B   C    D    E    F   G   H    I    J    K   L   M   N   O   P   Q   R    S    T   U 

2 000 bp

1 000 bp

750 bp

500 bp

250 bp
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表 3  蒲公英 21 个居群遗传一致度 (对角线以上) 和遗传距离 (对角线以下) 
Table 3  Nei’s genetic identity (above diagonal) and genetic distance (below diagonal) in 21 populations of Taraxaci Herba 

编号 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U 

A **** 0.753 0 0.734 9 0.795 2 0.801 2 0.692 8 0.753 0 0.722 9 0.722 9 0.716 9 0.680 7 0.644 6 0.680 7 0.626 5 0.668 7 0.590 4 0.638 6 0.644 6 0.572 3 0.686 7 0.674 7 

B 0.283 7 **** 0.813 3 0.825 3 0.819 3 0.650 6 0.819 3 0.801 2 0.801 2 0.759 0 0.710 8 0.686 7 0.686 7 0.656 6 0.710 8 0.620 5 0.692 8 0.638 6 0.614 5 0.680 7 0.704 8 

C 0.308 0 0.206 7 **** 0.819 3 0.789 2 0.656 6 0.716 9 0.819 3 0.807 2 0.777 1 0.704 8 0.632 5 0.632 5 0.650 6 0.680 7 0.626 5 0.722 9 0.620 5 0.596 4 0.674 7 0.662 7 

D 0.229 2 0.192 0 0.199 3 **** 0.789 2 0.704 8 0.741 0 0.759 0 0.783 1 0.728 9 0.704 8 0.656 6 0.656 6 0.650 6 0.704 8 0.602 4 0.710 8 0.668 7 0.572 3 0.710 8 0.698 8 

E 0.221 6 0.199 3 0.236 8 0.236 8 **** 0.710 8 0.819 3 0.777 1 0.801 2 0.747 0 0.734 9 0.662 7 0.698 8 0.668 7 0.734 9 0.632 5 0.680 7 0.662 7 0.554 2 0.692 8 0.704 8 

F 0.367 1 0.429 9 0.420 6 0.349 8 0.341 3 **** 0.686 7 0.656 6 0.692 8 0.650 6 0.650 6 0.614 5 0.662 7 0.704 8 0.614 5 0.692 8 0.668 7 0.638 6 0.602 4 0.644 6 0.668 7 

G 0.283 7 0.199 3 0.332 9 0.299 8 0.199 3 0.375 8 **** 0.801 2 0.789 2 0.783 1 0.698 8 0.626 5 0.698 8 0.680 7 0.710 8 0.620 5 0.620 5 0.698 8 0.590 4 0.668 7 0.716 9 

H 0.324 5 0.221 6 0.199 3 0.275 7 0.252 2 0.420 6 0.221 6 **** 0.855 4 0.801 2 0.704 8 0.620 5 0.668 7 0.674 7 0.728 9 0.662 7 0.662 7 0.644 6 0.572 3 0.638 6 0.650 6 

I 0.324 5 0.221 6 0.214 1 0.244 5 0.221 6 0.367 1 0.236 8 0.156 2 **** 0.825 3 0.716 9 0.668 7 0.741 0 0.710 8 0.765 1 0.674 7 0.698 8 0.680 7 0.608 4 0.698 8 0.710 8 

J 0.332 9 0.275 7 0.252 2 0.316 2 0.291 7 0.429 9 0.244 5 0.221 6 0.192 0 **** 0.722 9 0.650 6 0.686 7 0.716 9 0.819 3 0.668 7 0.716 9 0.686 7 0.650 6 0.692 8 0.704 8 

K 0.384 6 0.341 3 0.349 8 0.349 8 0.308 0 0.429 9 0.358 4 0.349 8 0.339 3 0.324 5 **** 0.614 5 0.638 6 0.608 4 0.698 8 0.656 6 0.704 8 0.602 4 0.638 6 0.656 6 0.656 6 

L 0.439 2 0.375 8 0.458 0 0.420 6 0.411 5 0.487 0 0.467 6 0.477 3 0.402 5 0.429 9 0.487 0 **** 0.783 2 0.716 9 0.734 9 0.680 7 0.692 8 0.674 7 0.650 6 0.753 0 0.632 5 

M 0.384 6 0.375 8 0.458 0 0.420 6 0.358 4 0.411 5 0.358 4 0.402 5 0.299 8 0.375 8 0.448 5 0.244 5 **** 0.825 3 0.734 9 0.777 1 0.741 0 0.722 9 0.686 7 0.777 1 0.753 0 

N 0.467 6 0.420 6 0.429 9 0.429 9 0.402 5 0.349 8 0.384 6 0.393 5 0.341 3 0.332 9 0.496 9 0.332 9 0.192 0 **** 0.741 0 0.747 0 0.674 7 0.728 9 0.716 9 0.710 8 0.710 8 

O 0.402 5 0.341 3 0.384 6 0.349 8 0.308 0 0.487 0 0.341 3 0.316 2 0.267 8 0.199 3 0.358 4 0.308 0 0.308 0 0.299 8 **** 0.656 6 0.692 8 0.771 1 0.638 6 0.741 0 0.704 8 

P 0.527 0 0.477 3 0.467 6 0.506 8 0.458 0 0.367 1 0.477 3 0.411 5 0.393 5 0.402 5 0.420 6 0.384 6 0.252 2 0.291 7 0.420 6 **** 0.734 9 0.668 7 0.692 8 0.722 9 0.698 8 

Q 0.448 5 0.367 1 0.324 5 0.341 3 0.384 6 0.402 5 0.477 3 0.411 5 0.358 4 0.332 9 0.349 8 0.367 1 0.299 8 0.393 5 0.367 1 0.308 0 **** 0.728 9 0.753 0 0.783 1 0.722 9 

R 0.439 2 0.448 5 0.477 3 0.402 5 0.411 5 0.448 5 0.358 4 0.439 2 0.384 6 0.375 8 0.506 8 0.393 5 0.324 5 0.316 2 0.260 0 0.402 5 0.316 2 **** 0.686 7 0.765 1 0.753 0 

S 0.558 1 0.487 0 0.516 9 0.558 1 0.590 2 0.506 8 0.527 0 0.558 1 0.496 9 0.422 9 0.448 5 0.429 9 0.375 8 0.332 9 0.448 5 0.367 1 0.283 7 0.375 8 **** 0.741 0 0.692 8 

T 0.375 8 0.384 6 0.393 5 0.341 3 0.367 1 0.439 2 0.402 5 0.448 5 0.358 4 0.367 1 0.420 6 0.283 7 0.252 2 0.341 3 0.299 8 0.324 5 0.244 5 0.267 8 0.299 8 **** 0.771 1 

U 0.393 5 0.349 8 0.411 5 0.358 4 0.349 8 0.402 5 0.332 9 0.429 9 0.341 6 0.349 8 0.420 6 0.458 0 0.283 7 0.341 3 0.349 8 0.358 4 0.324 5 0.283 7 0.367 1 0.260 0 ****
 

 
图 2  21 个居群蒲公英的 UPGMA 聚类树 

Fig. 2  UPGMA dendrogram for 21 populations of Taraxaci Herba 

处可将 21 居群蒲公英划分成 3 个类群。第 I 大类

包括 A、B、C、D、E、G、H、I、J、K、O，11
个种群，其中 K 单独成为一个亚类。第 II 大类由

居群 F 单独构成。原因可能为，居群 F 从法国引

进，生长于河南中医学院药苑内，故经过聚类分析

与主坐标分析显示，与其他居群相似度较低，遗传

距离较远。第 III 大类包括 L、M、N、P、Q、R、
S、T、U，共 9 个居群，其中 L、M、N、P 构成

一个亚类和 Q、T、S、R、U 构成的亚类共同组成

第 III 大类。由图 2 可以看出 H 和 I 的相似性最高，

遗传距离系数为 0.156 2。 
2.4  ISSR 聚类结果与地理分布及品种的关系 

从聚类分析的结果可以看出，相近来源的居群

聚在一起，当相似系数在 0.66 时 21 个居群蒲公英

被聚为两类，第 I 类中包含 A、B、C、D、E、G、

H、I、J、K、O、F，共 12 个居群，均为河南省内

的居群，均为蒲公英。第 II 类中包括 L、M、N、P、
Q、R、S、T、U，共 9 个居群，为不同品种的蒲公 
英，不同种间的遗传一致性系数较小，亲缘关系较

远。其中只有 M、N 产于河南，且优先聚在一起，

除 L 产于山东外，其余均为吉林省居群样品，说明

蒲公英种质资源根据 ISSR 标记划分的类群同地理

 
 

A
B 
D 
C 
H 
I 
E 
G 
J 
O 
K 
F 
L 
M 
N 
P 
Q 
T 
S 
R 
U

0.66        0.71        0.75        0.81       0.86 

相似系数 
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分布与其品种有一定关系，能够很好地区分不同地

域的种群。 
2.5  主坐标分析 

由图 3 可知，主坐标分析结果与 UPGMA 聚类

树分析结果基本一致，沿 X 轴划分为 2 类，其贡献

值为 18.78%，将种群划分为 I 组和 III 组。Y 轴贡

献值为 8.12%，沿 Y 轴将居群结构划分成 2 类，将

X 轴和 Y 轴划分结果综合考虑，只有居群 F 分布较

其他居群独立，可构成 II 组。 

 

图 3  蒲公英 21 个居群的主坐标分析图 
Fig. 3  Principal coordinate analysis on 21 populations 

of Taraxaci Herba 

3  讨论 
    ISSR 分子标记技术能有效揭示不同居群产区

蒲公英的遗传多样性，用 16 条 ISSR 引物对 21 个

蒲公英居群扩增，共产生 166 条 DNA 带，其中多

态性条带 152 条，平均多态性百分率为 90.4%。这

说明蒲公英的遗传多样性丰富，ISSR 标记具有较好

的稳定性和准确性，适于蒲公英种质资源的遗传多

样性分析。聚类分析结果能够将不同地域的居群分

开，有明显的地域相关性。ISSR 分子标记技术可有

效地区分开不同产地样品，这也为 ISSR 技术用于

其他药材的鉴别、遗传关系及道地性研究提供了参

考。通过图 2 和图 3 的比较发现，聚类分析和主成

分分析的结果基本一致，主坐标分析能够更加直观

地显示出不同居群间的地域和种群关系。 
  通过野外样本采集及生存状态观察，发现蒲公

英为多年生，大多成簇出现，常生长在阳光较充足，

通风之处。花多为黄色，极易吸引昆虫、蜜蜂等帮

助其传粉，种子成熟后，靠风力传播，繁殖范围广，

对环境适应能力强，这些使得蒲公英在长期进化过

程中保持了较高的遗传变异能力。这与 Hamrick 和

Godt 对 165 个属的种子植物研究结果一致，那些寿

命长、地理分布广、异交为主、风媒传粉、结实率

高的物种往往具有较高的遗传多样性[14]。 
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