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Abstract The dried root of Angelica species is used in 

traditional Chinese medicine in East Asia, particularly in 

Korea, China and Japan. Since the plant origin differs in 

these countries, they are often misused or adulterated in the 

commercial markets, resulting in distrust among the 

consumers. Enormous efforts have therefore been focused to 

distinguish the origin for the Angelica genus, by using 

morphological or cytogenetical analyses, and chemical 

markers based on biochemical analyses of secondary 

metabolites. DNA is considerably stable against different 

cultivation conditions, and to treatment and processing after 

harvesting of plants. Hence, several researches have been 

filed for the development of molecular markers, based on the 

single nucleotide polymorphisms in specific regions of 

DNA. However, there are several obstacles for application in 

the commercial markets, concerning the reproducibility, 

accuracy, sensitivity, and rapidity of these tests. In this 

review, we summarize the research achievements that help 

classify the origin of Angelica species, in particular, Angelica 

gigas Nakai. A. sinensis(oliv.) Diels, A. acutiloba Kitag., and 

A. acutiloba var. sugiyamae Hikino. Further researches are 

required for practical applications. 

Keywords Angelica, origin of species, molecular marker, 

DNA barcode

서 론

우리나라는 당귀의 기원식물을 참당귀(Angelica gigas Nakai)

로 규정하고 있으나 중국은 A. sinensis (oliv.) Diels, 일본은 A. 

acutiloba Kitag. (왜당귀)와 A. acutiloba var. sugiyamae Hikino

(북해당귀)를 각각 자국의 약전에 규정하여 그 기원이 다르

며, 종이 다르기 때문에 당연히 함유하고 있는 유효성분의 

조성과 약효에 있어서도 차이가 있는 것으로 이미 오래전

부터 밝혀졌다(Terasawa, 1985; Han, 1991). 특히 당귀의 경우 

주로 건조한 뿌리를 한약 재료로 유통되기 때문에 전문가

들도 쉽게 감별하기 어렵기 때문에 이들이 혼･오용되는 사

례가 많으며, 한약재의 수입 및 수출이 활발하게 이루어지

고 있는 중국 및 일본 등과 분쟁의 소지가 다분한 실정이다.

  따라서 세포유전학적 감별(Choi et al. 2005), 형태학적 감별

(Sung et al. 2004; Seo 2007), 화학적 표준물질의 fingerprinting 

및 대사물질 profiling을 이용한 감별(Kobayashi, 2012), 미각

센서를 이용한 관능검사(Kim et al. 2012), 근적외선분광법

(Cho et al. 2002), 생체광자방출 비교법(Park et al. 2007) 등에 

의한 감별법에 관한 연구결과 발표되었으나 실제 유통시장 

등에 실용화가 되기에는 아직 많은 추가연구가 이루어져야 

하는 실정이다.

   J Plant Biotechnol (2017) 44:12–18

   DOI:https://doi.org/10.5010/JPB.2017.44.1.012

Review

ISSN 1229-2818 (Print)

ISSN 2384-1397 (Online)



J Plant Biotechnol (2017) 44:12–18 13

  특히 이들 약재의 재배지역, 토양의 특성 그리고 수확 후 

가공 및 처리 방법, 저장 기간 및 방법 등에 따라 화학적 표

준물질들의 조성 및 대사산물들의 변화 등의 이유로 재현

성에 문제점이 있어 실용화하기에는 아직 많은 어려움이 

있다. 따라서 최근에는 이러한 재배지역, 가공처리 등에 크

게 영향을 받지 않는 DNA단편을 이용한 염기서열 비교 분

석에 의한 감별, 전기영동기술을 이용한 DNA 단편의 유무 

등을 이용한 판별기술 등 분자생물학적 기술을 적용하기 

위한 연구가 활발하게 진행되고 있다. 이에 본 논문에서는 

당귀속에 속하는 약용식물의 지표물질 등을 이용한 판별 

기술의 개발 현황과 함께 분자생물학적 기술의 발달에 따

른 이용현황 및 문제점과 향후 추진하여야 할 방향등에 관

하여 기술하였다.

생리 활성물질 등을 포함한 생리화학적인 성분의 조성에 따른 

당귀속 식물들의 기원 판별

  식물의 다양한 이차대사산물을 분석 할 수 있는 생화학

적 분석기술의 발달과 함께 당귀속 식물의 종을 구분할 수 

있는 특정 지표성분을 하는 찾고자 하는 연구가 활발하게 

진행되었다(Zhao et al. 2003; Lu et al. 2004; Lu et al. 2005). 특

히 서론에서 언급한 바와 같이 우리나라를 포함하여 중국

과 일본이 각각 당귀의 기원식물을 A. gigas, A. sinensis, A. 

acutiloba로 각각 다르게 정의하고 있기 때문에 이들 3종을 

구분하기 위한 연구 결과가 많이 보고되었다(Table 1). 특히 

high performance liquid chromatography (HPLC), gas chromato-

graphy mass spectrometry (GC/MS), nuclear magnetic resonance 

spectroscopy (NMR), gas chromatography time-of-flight mass 

spectrometry (GC-TOF-MS), ultra performance liquid chromatography 

time-of-flight mass spectrometry[(UP)LC-TOF-MS], direct analyses 

in real time-time-of-flight mass spectrometry (DART-TOF-MS), 

high performance liquid chromatography/diode–array detector 

(HPLC-DAD) 등 분석기술의 발달과 함께 이들을 판별할 수 

있는 기술도 보다 정교하게 진보되었다. 

  Zhao 등(2003)은 HPLC 분석기술을 이용하여 이들 3종의 

건조뿌리로부터 ferulic acid and Z-ligustilide등의 함량 차이

에 따라 구분이 가능하였다고 하였다. 특히 생산지역과 수

확후 처리 및 저장방법에 따라 이들 성분의 함량이 차이를 

나타내어 품질의 판별에도 적용이 가능할 것이라고 제시하

였다. 유사한 연구로 Lu 등(2004)도 HPLC와 LC-MS분석 기

술을 이용하여 E-ligustilide와 Z-ligustilide의 함량 차이를 조

사하여 상호 구분이 가능 하다는 결과를 발표하였다. 또한 

중국당귀(A. sinensis)와 일본당귀(A. acutiloba Kitagawa 또는 

A. acutiloba Kitagawa var. sugiyame Hikino) 그리고 Ligusticum 

chuanxiong Hort., Cnidium officinale Makino등에 속하는 계통

들을 수집하여 상호비교 분석한 결과 senkyunolide A의 함량

이 중국당귀를 구분할 수 있는 지표화합물로 사용이 가능

하다는 사실을 제시하였으며, 일본당귀도 다른 계통들과 

비교적 쉽게 구분이 가능한 HPLC fingerprint를 발표하였다. 

그러나 Szechwan Lovage Rhizome (Ligusticum chuanxiong 

Hort.)과 천궁(Cnidium officinale Makino)은 아주 유사하여 상

호 구분이 불가능하였다(Lu 등, 2005).  

  최근에는 한국당귀(A. gigas)를 중국당귀(A. sinensis)와 일

본당귀(A. acutiloba)로부터 구분할 수 있는 지표물질 즉 

decursin과 decursinol angelate이 GC/MS 분석 패턴기술로 보

고됨에 따라 보다 정확도를 높일 수 가 있었다(Piao 등, 

2007). 또한  Ji 등(2008)은 decursin 화합물의 생합성 대사경

로를 조사하기 위하여 한국당귀(A. gigas)의 모상근배양 과

정에 방사성동위원소로 표지된 전구물질(phenylalanine, 

cinnamic acid)들을 공급한 후 HPLC 분석기술로 이들 화합물

을 추적한 연구결과를 발표하였다(Table 1).  

  이후 새로운 분석기술이 발달됨에 따라 보다 정교한 지

표물질의 fingerprint를 이용한 판별기술이 발달되었다. 

Tarachiwin 등(2008)은 일본당귀인 (A. acutiloba Kitagawa 

(yamato-toki)와 A. acutiloba Kitagawa var. sukiyamae Hikino 

(hokkai-toki)에 대하여 지리적 기원과 품종을 구분할 수 있

는 fingerprint pattern을 조사하기 위하여 
1
H-NMR분석기술

을 사용하였다. 이어서 GC-TOF-MS (Tianniam 등, 2008), 

(UP)LC-TOF-MS (Tianniam 등, 2009), Pyrolysis GC-MS 

(Tianniam 등, 2010)등의 기술을 이용하여 일본당귀에 대한 

지표물질을 포함한 화학적 마커개발을 위한 연구결과가 보

고되었다. Kim 등(2011)도 DART-TOF-MS분석 기술을 이용

한 결과 decursin과 decursinol angelate 화합물이 한국당귀에

만 나타나는 지표물질이었으며, ligustilide, linoleic acid화합

물들의 함량 패턴에 따라 중국당귀와 일본당귀의 구분이 

가능하다고 제시하였다. 또한  UHPLC-DAD분석기술을 이

용하여 중국과 한국에서 수집한 A gigas 계통들에 대한 

nodakenin, marmesin, decursinol angelate, decursin, demethy-

lsuberosin 등의 fingerprint를 비교 조사한 결과 지리적 기원

을 구분할 수 있었다Kim 등, 2013). 그리고 HPLC/DAD를 이

용한 Jeong 등 (2008)의 연구결과에서도 한국당귀, 중국당귀, 

일본당귀의 지표물질 패턴에 의하여 구분이 가능하였다.

  한편 실제시장에서 응용이 가능한 판별기술의 실용화를 

위하여 Liu 등 (2014)은 이들 지표성분들의 통계적 분석 기

술과 electric nose system을 병합하여 보다 신속하고 정확도

를 높이기 위한 연구결과를 발표하였다. 또한 이들 지표성

분의 추출방법을 열탕에서 추출하고 대사화합물들의 패턴

(대사체분석)을 조사하여 약탕으로 섭취하는 조건과 동일

한 상태에서 약효성분의 효능과 연계한 분석기술을 도입한 

연구결과도 발표 되었다(Chan 등, 2014)(Table 1).

당귀속 식물의 기원을 분석하기 위한 분자생물학적 연구

염기서열 분석 기술의 자동화 등 분자생물학적 기술의 발
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Table 1 Discrimination for the origin of Angelica Radix based on their representative phytochemicals

Analysis 
techniques

Plant 
species

Representative 
phytochemicals

Comments References

HPLC
A. gigas, 
A. sinensis, 
A. acutiloba 

ferulic acid and 
Z-ligustilide

fingerprint 
for quality 
control

Zhao et al., 2003

HPLC, 
LC-MS

A. gigas, 
A. sinensis, 
A. acutiloba  

E-ligustilide 
and Z-ligustilide 

fingerprint  
for quality 
control

Lu et al., 2004

HPLC

A. sinensis,   
A. acutiloba,  
Other related 
species

Senkyunolide A 
and 10 other 
compounds

fingerprint
for species

Lu et al., 2005

GC/MS
A. gigas, 
A. sinensis, 
A. acutiloba

10 common peaks 
including decursin 
and decursinol 
angelate

quality 
control of 
Korean 
Angelica

Piao et al., 2007

1H NMR and  
multivariate analysis

A. acutiloba 
Kitagawa 
(yamato-toki) 
A. acutiloba 
Kitagawa var. 
sukiyamae 
Hikino 
(hokkai-toki)

A broad range of 
metabolites 

quality 
evaluation 
geographical and 
variety 
differences

Tarachiwin et al. (2008)

HPLC
A. gigas 
Nakai

decursinol, 
decursin

biosynthetic 
pathway by 
feeding 
experiment

Ji et al., 2008

GC-TOF-MS
A. acutiloba 
(Yamato-toki) 

twenty-two 
metabolites 
consisting of 
sugars, amino and 
organic acids

quality 
control 

Tianniam et al., 2008

(UP)LC-TOF-MS
A. acutiloba

metabolite 
profiles

specific 
profiles for 
A. acutiloba

Tianniam et al., 2009

Pyrolysis 
GC-MS 

A. acutiloba 
metabolite 
fingerprinting

cultivation 
area to 
quality 
evaluation

Tianniam et al., 2010

DART-TOF-
MS

A. gigas, 
A. sinensis, 
A. acutiloba  

decursinol, 
decursin, 
ligustilide, 
linoleic acid,

rapid 
identification 
and quality 
control

Kim et al., 2011

UHPLC-DAD A. gigas

nodakenin, 
marmesin, 
decursinol 
angelate, 
decursin, 
demethylsuberosin 

geographical  origin Kim et al., 2013

Electric nose 
system 
coupled with 
multivariate 
statistical 
analyses

A. sinensis -
geographical 
origin 

Liu et al., 2014

¹H-NMR
A. gigas,
A. sinensis,

13 common 
metabolites

quality 
control of 
Angelica 
Radix

Chan et al., 2014

HPLC/DAD
A. gigas, 
A. sinensis, 
A. acutiloba

standard 
compounds

rapid 
identification 

Jeong et al., 2015

GC-TOF-MS : Gas chromatography time-of-flight mass spectrometry
DART-TOF-MS : Direct analyses in real time - time-of - flight mass spectrometry
(UP)LC-TOF-MS : Ultra performance liquid chromatography time-of-flight mass spectrometry.
NMR : Nuclear magnetic resonance spectroscopy.
HPLC/DAD : High Performance Liquid Chromatography/Diode – Array Detector  
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달과 함께 다양한 약용작물의 기원 을 분석하기 위한 연구

도 활발하게 진행되어 왔다. 초기에는 특정유전자의 염기

서열을 비교분석하여 유연관계를 조사하거나 Random Amplified 

Polymorphic DNA (RAPD), Restriction Fragment Length Poly-

morphism (RFLP), Amplified Fragment Length Polymorphism 

(AFLP), Sequence Characterized Amplified Region (SCAR), 

Cleaved Amplified Polymorphic Sequence (CAPS) 등의 기술을 

이용하여 특정 약용작물의 기원판별에 적용하는 연구결과

가 많이 보고되었다. Table 2에 요약한 바와 같이, 당귀속 약

용식물의 경우에도  5S-ribosomal gene spacer region의 염기서

열을 비교하여 혼합추출물에 포함되어 있는 A. acutiloba의 

확인 가능성을 제시하였다(Mizukami, 1995). 또한  Zhao 등

(2003)도 A. gigas, A. sinensis, A. acutiloba 등 3종의 뿌리로부

터 분리한  5S-ribosomal gene spacer region의 염기서열 차이

를 이용하여 상호구분이 가능하였다. 

  한편, 나고야의정서의 발효 및 FTA 타결 등에 대비하여 

서로 기원이 다른 중국, 일본, 및 한국당귀가 혼재하여 건 뿌

리, 또는 약재로 유통되는 과정에 보다 간단하고 신속하게 

판별이 가능한 기술의 필요성이 절실하게 되었다. 따라서 

RAPD 기술을 적용한 연구결과 발표되기 시작하였다. 특히 

Lee 등(2000)은 이들 3종의 당귀속 식물에 대하여 각각 특이

적으로 증폭되는 DNA 단편을 확인하고 이를 개별 종에 대

한 뿌리의 내부 단면구조의 차이와 상호 연관 시켜 구분할 

수 있는 연구결과를 발표하였다. 또한 Bang 등(2002)은 

RAPD 기술을 이용하여 추대(bolting)에 내성을 나타내는 한

국당귀 재배품종인 “만추”에 대한 특이 증폭 DNA를 확인

하여 이를 이용하면 손쉽게 혼재된 건 뿌리 등으로부터 판

별이 가능할 것이라고 하였다. 또한 Jin 등(2005)은 실제 유

통되고 있는 당귀를 약재시장에서 구매하여 RAPD 기술을 

적용하여 실용화가 가능한지에 관한 연구결과를 발표하였

다. 이와 유사한 연구로 Ribosomal DNA 단편에 존재하는 

Internal Transcribed Spacer region (ITS)을 이용한 AFLP기술을 

적용하여 중국당귀, 일본당귀, 한국당귀를 구분할 수 있는 

다양한 패턴을 확인할 수 있었다(Choi 등, 2004). 또한, 흥미

롭게도 일본당귀(A. acutiloba)계통에만 특이하게 나타나는 

tandom repeated DNA 서열을 확인하여 SCAR 분석용 특이 

primer를 제작하여 PCR을 수행한 결과 일본당귀에서는 

tandom repeated bands 들을 확인하였으나 중국당귀와 한국

당귀에는 이러한 DNA단편들이 나타나지 않아 일본당귀 

특이 SCAR마커에 관한 응용가능성을 제시하였으며(Choi 

등, 2007), Park 등(2016)은 엽록체 SSR marker를 사용하여 한

국당귀, 일본당귀, 중국당귀를 포함한 총 14종의 Angelica 속

의 식물들을 종별로 그룹을 만들 수 있었으며, 이를 이용한 

유전적근연 관계를 분석하였다(Table 2).

  그러나 RAPD, AFLP, SCAR등의 기술은 시료의 상태, 조

직 부위별 및 분석 조건에 따라 밴드 패턴이 다르게 나타나

는 점과 재현성 등이 실용화에 큰 걸림돌이 되고 있다. 따라

서 Seo 등(2004)은 특정 유전자단편의 염기서열에 차이가 

나타나는 부위에 프라이머를 제작하여 pyrosequencing 분석

기술을 적용하여 각 종의 peak pattern으로 각각의 종을 판별 

할 수 있는 연구결과를 발표하였다. 즉 ribosomal DNA 단편

의 ITS의 염기서열을 비교한 후 A. gigas, A. sinensis, A. 

acutiloba에 각각 특이하게 나타나는 단일염기다형성(Single 

nucleotide polymorphism, SNP)부위를 포함하도록 primer를 

제작하여 pyrosequencing 분석을 수행한 결과 각각 특이하게 

나타나는 peak pattern을 조사하였으며, 이를 이용하면 분석

조건에 따른 재현성과 신속성 등을 개선할 수 있을 것이라

고 하였다(Table 2). 

당귀속 식물의 기원을 판별하기 위한 SNP의 확인

최근에는 SNP를 나타내는 부분을 이용하는 "DNA barcodes"

의 개발 및 이를 이용한 약용식물의 기원 분석에 관한연구

가 활발하게 진행되고 있다. 또한, Consortium for the Barcode 

of Life (CBOL, http://barcoding.si.edu)가 조직되어 국제적인 

DNA barcoding연구가 활성화되기 시작하여 많은 연구결과

들이 발표되고 있으나 아직까지 약용식물을 포함한 식물의 

경우에는 동물의 cytochrome C oxidase I (COI) 유전자에 버금

가는 유효한 barcode는 없는 실정이다. 

  “DNA barcodes”를 밝혀내는 가장 첫 단계는 각 종에 해당

하는 특정 DNA단편의 염기서열을 비교하여 먼저 SNP 부위

를 찾아야 한다. 당귀속에 속하는 약용식물의 근연관계를 

조사하기 위하여 ribosomal DNA의 ITS(Feng et al. 2009; Lee et 

al. 2011), atpF와 atpA 지역(Hosokawa et al. 2006), rbcL, matK, 

trnH-psbA (Yuan et al. 2014), ITS(Wang et al. 2016)등의 유전자 

단편에 존재하는 SNP를 이용하여 상호 근연관계를 조사한 

연구결과들이 각각 보고된바 있다. 특히, 중국과 일본의 지

역별로 수집된 중국당귀 및 일본당귀의 계통간 차이가 나

는 SNP를 근거로 하여 이들의 혼합체를 끓여서 만든 탕약

재로 부터 특정 DNA 단편의 증폭이 가능하였고, 염기서열

분석을 통한 SNP의 확인으로 국가별로 그 기원을 달리하는 

당귀종을 정확하게 판별할 수 있었다고 하였다(Table 3).

문제점 및 향후 과제

현재까지의 연구결과를 종합하여 보면, 한국, 중국, 그리고 

일본에서 그 기원을 달리하는 당귀속 식물들의 정확한 기

원판별을 위하여서는 재배조건이나, 수확 후 처리 및 가공 

방법 등에 따라 크게 영향을 받지 않는 DNA단편을 이용한 

분자생물학적 판별 마커의 개발이 절실히 필요한 실정이

다. 그러나 한국, 중국 및 일본 당귀를 중심으로 RAPDs, 

RFLPs, SCAR마커 등의 개발과 함께 ITS region 등에 대한 특

정 유전자 단편 내에 존재하는 SNP의 확인 등에 관한 연구
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Table 2 Molecular analyses for the discrimination on the origin of Angelica spp.

Techniques plant species
Markers or target 

region
Comments References

Molecular 

phylogenic 

analyses 

Umbelliferae 

family 

including 

several 

Angelica spp

5S-ribosomal 

gene spacer 

region

discriminating "Angelica 

root" from 

other 

umbelliferous 

crude drugs

Mizukami, 1995

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba  

5S-ribosomal 

gene spacer 

region

sequence 

variation 
Zhao et al., 2003

RAPDs

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba  

Five useful RAPD 

markers specific 

for each species

compared 

with internal structure of  

root tissue

Lee et al., 2000

RAPDs

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba 

Several useful 

RAPD markers 

markers 

related to 

bolting 

-resistant 

variety

Bang et al., 2002

AFLP 

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba  

RFLP markers on 

ITS region

specific 

RFLP 

pattern for 

A. gigas 

Choi et al., 2004

Pyrosequencing

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba 

 ITS region 

species-

specific  

pyrosequencing pattern

Seo et al., 2004

RAPDs

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba 

several useful 

RAPD markers 

applied to 

samples 

collected 

from 

commercial 

markets

Jin et al., 2005

SCAR 

markers,

FISH

A. acutiloba 
Repetitive DNA 

sequences 

SCAR 

primers 

specific for 

A. acutiloba

Choi et al., 2007

Chloroplast 

SSR marker 

A. gigas, 

A. sinensis, 

A. acutiloba 

and other 11 

species

Chloroplast simple 

sequence repeat

SSR 

markers for 

specific 

species 

group

Park et al., 2016

ITS : nuclear ribosomal DNA internal transcribed spacer sequences

에 한정되어 있어, 아직까지 실제 유통시장에서 실용화 하

기 에는 턱없이 부족하여 보다 많은 추가 연구가 필요한 것

으로 조사되었다. 특히 최근에 개발된 SNP를 이용한 특이 

프라이머의 제작 및 실용화를 위한 amplification refractory 

mutation system (ARMS)-PCR, multiplex single base extension 

(MSBE), high-resolution melting (HRM) curve analyses 등을 적

용한 연구는 전무한 실정이었다. 특히, HRM기술 등을 적용

하여 단 한 개의 SNP가 존재한 경우에도 상호간에 구분이 

가능한 melting curve pattern을 자동분석 할 수 있는 프로그램

을 이용하여 빠른 시간에 대량의 샘플을 분석 할 수 있는 시

스템의 도입 등에 관한 연구를 조기에 추진 할 수 있도록 하

여야 할 것으로 사료된다. 

  뿐만 아니라 최근에 알려진 차세대 유전체 분석(next 

generation sequencing, NGS) 기술을 이용한 엽록체 또는 전체 

유전체의 염기서열 분석과 이를 이용한 SNP 군의 확인 및 

상호비교 분석을 통한 판별 기술의 실용화와 함께 proteomics 

등의 각종 omics 기술의 이용을 위한 연구도 진행되어야 할 

것이다. 또한 수확 후 처리와 가공방법에 따른 순수 DNA의 

분리 기술의 확보, 약탕(탕재)등에 포함된 DNA의 분리 기

술 등의 확보와 함께 지표성분의 분석을 통한 화학적 마커

와 분자생물학적 마커의 상호보완을 통한 실용화연구도 병

행되어야 할 것으로 사료되었다. 
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Table 3 Development of SNP marker (barcode) for the differentiation on the origin of Angelica spp.

Target region Plants species Comments References

atpF - atpA 

A. acutiloba Kitagawa var. 

acutiloba Kitagawa, 

A. acutiloba Kitagawa var. 

iwatensis Hikino 

A. acutiloba Kitagawa var. 

sugiyamae Hikino 

discriminate  

by SNP
Hosokawa et al., 2006

ITS
Angelica and its allies 

(Apiaceae tribe Selineae)

discriminate  

by SNP
Feng et al., 2009

ITS 29 accessions of Angelica
discriminate  

by SNP
Lee et al., 2011

rbcL, matK, 

trnH-psbA,  

ITS

95 leaf accessions collected from 23 species 

known as  Angelica genus in China

discriminate based on 

SNP, tried 

on the 

decoction 

pieces of A. 

sinensis and 

A. biserrata  

Yuan et al., 2014

ITS
265 samples of Angelicae sinensis radix and 

adulterants

SNP for the discrimination of 

A. sinensis from the decoctions 

of adulterant’s mixture 

Wang et al., 2016

ITS : nuclear ribosomal DNA internal transcribed spacer sequences

적 요

당귀는 우리나라를 포함하여 중국과 일본 등 아시아국가에

서 유용하게 이용되는 한약재이다. 그러나 국가마다 그 기

원을 달리하기 때문에 혼･오용이 심하고 국제시장에서 혼

란을 불러일으킬 소지가 다분하다. 따라서 오래전부터 형

태학적, 세포유전학적 분석과 지표성분을 이용한 화학적 

판별 마커의 개발에 관한 연구가 많이 진행되어 왔다. 또한 

최근에는 다양한 재배환경과 수확 후 가공 및 처리방법에

도 비교적 안전한 유전자 단편의 염기서열 비교분석을 통

한 분자생물학적 기술을 적용한 판별기술의 개발에 관한 

연구결과 들이 발표되고 있다. 그러나 아직까지 이들 기술

의 실용화를 통한 현장 적용에는 한계가 있으며 보다 많은 

후속연구가 수행되어야 한다. 이에 본 논문에서는 현재까

지의 연구결과를 바탕으로 얻어진 문제점을 논하고 향후 

필요한 추가 연구 과제들에 관하여 기술하였다.
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