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薑黃 (Turmeric)，學名 Curcuma longa L.，為薑科薑黃屬植物，在工業與香料上是重要的經濟作物。本
試驗以 19個薑科作物及高雄市旗山區收集之 20個薑黃收集系為材料，探討薑科植物及薑黃收集系間之遺傳
變異性與親緣關係，其中以簡單序列重複區間 (ISSR) 分子標誌探討 19個台灣薑科作物親緣關係時，發現 19
個薑科作物之遺傳相似性介於 0.1–0.985之間。以 ISSR資料經主作標 (PCoA) 分析法之三維立體圖，可將 19
個薑科劃分成 6個類群，類群的分布結果顯示可用 ISSR解析薑科作物之親緣關係，並可據此有效建立台灣
薑科作物的生態庫與遺傳基因池。又在 19個薑科分析中，6個不同來源之薑黃材料之 ISSR分子標誌存在一
定程度之變異，故進一步以高雄旗山區薑黃進行 ISSR分子標誌分析。根據分析結果，旗山區薑黃遺傳相似
性介於 0.797–0.986，利用主座標分析 (PCoA) 圖可將 20個薑黃收集系分成 4類群，並以 CNY12與其他收集
系的相似性最低。本研究結果顯示，台灣薑黃作物可能因為受到環境壓力與人為選拔，造成 DNA分子層次
存在相當程度之變異。
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前言

薑黃 (Curcuma longa L. ) 為薑科薑黃屬

之根莖植物，原產於亞洲南部的熱帶性草本

植物，在食品工業及醫藥上是相當重要的作

物。在食品工業中，其廣泛應用於罐裝飲料生

產、烘培產品、乳製品、冰淇淋、酸奶、黃

色蛋糕、柳橙汁、餅乾、爆米花的顏色、糖

果、蛋糕糖衣、麥片、醬汁、明膠與咖哩粉

等多項。在亞洲國家中，薑黃常用於食品添

加劑、防腐劑與著色劑等 (Antunes & Araujo 
2000; Cecilio-Filho et al. 2000)。此外，薑黃

在醫藥應用上以薑黃素 (curcumin) 最受重視，

係一個重要的色素化合物，可作為人體免疫

缺陷 Human Immunodeficiency Virus Type1 
(HIV-1) integrase 的抑制劑 (Mazumder et al. 
1995)。薑黃又含有數個單萜與倍半萜化合物，

如 zingiberene、ar-turmerone 及 turmerone 等 
(Apisariyakul et al. 1995)，主要活性為驅風、

抗脹氣、抗真菌與抗血小板劑 (Lee 2006)，可

用於膽道疾病、厭食、咳嗽、糖尿病的傷口、

肝臟疾病、風濕病與鼻竇炎等疾病治療 (Am-
mon et al. 1992)。

薑黃於南亞與東南亞，甚至中國、澳大利

亞及南太平洋都有發現，尤以泰國、印度的多

樣性最高，各區域中至少有 40 種存在，其次

為緬甸、孟加拉、印尼及越南。薑黃為染色體

組三元體的異交作物 (2n = 3x = 63)，可利用

地下根莖進行無性繁殖 (Sasikumar 2005)。在

大多情況下不易以雜交方式進行遺傳改良，因

此薑黃育種工作主要為種原引進與營養系之選

拔 (Ravindran 2007)。雖然薑黃遺傳育種上的

改良先決條件主要為種原收集與鑑定，但相關
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研究報告甚少，大多數研究侷限以外表性狀表

現進行基原鑑定 (Chaudhary et al. 2006)。然

利用外表性狀之種原鑑定，由於可使用之形態

特性有限，且形態數據與品質性狀如 curcum-
in、oleoresin、essential oil 等含量，易因不同

環境影響致使性狀表現出現差異，很容易造成

誤判現象。因此，利用 DNA 分子標誌取代外

表性狀之基原鑑定，不但減少種原鑑定上的錯

誤，更能降低薑科作物同物異名的現象。尤其

在根莖作物種原的保存上，可因減少重複收集

的數量，提高了無性繁殖庫的管理與效率。

近年來薑黃因保健及香料上之應用效益而

受重視，其商業生產利用性大幅提升，因此利

用有效率且準確之 DNA 分子標誌的基原鑑定

技術，將攸關薑黃產業的發展。而分子標誌具

有精準及快速的特性，可有效鑑定種原之分子

遺傳變異，且鑑定結果不受環境影響。未來於

薑黃品種、育種選拔及原生種的保存上，透

過分子標誌之輔助，將可迅速提升種原之遺

傳訊息及鑑定的準確性，確立可利用之薑黃種

原及育種選拔親本。分子標誌為分子層次差異

之遺傳標誌，其原理是利用一個基因、遺傳元

素、DNA 片段或染色體片段等，來標記或追

蹤其他基因、特性或個體 (Lin 2011)。依分子

標誌種類，可區分為 RAPD (randomamplified 
polymorphic DNA)、AFLP (amplif icat ion-
fragment length polymorphism)、ISSR (inter 
simple sequence repeats)、SSR (simple se-
quence repeat) 及 SNP (single nucleotide poly-
morphism) 等。不同於形態與生化標記，分子

標誌不易受環境變動影響，可準確的表達出植

物物種間之遺傳多樣性程度 (Cheng & Huang 
2009; Thimmappaiah et al. 2009)。

台灣地處熱帶與亞熱帶氣候區，十分適合

薑黃的生長與栽培，因此薑黃在台灣各地區皆

有零星的栽培。且由於各地海拔、氣候變化、

生育地環境差異及農民自行留種栽培等，經此

長期之栽培繁殖過程，可能已造成薑黃產生遺

傳變異。但截至目前為止，並未有確切證據可

茲證明，故造成國產薑黃在親本選擇、育種及

分類上均存在一定程度的困擾。薑黃已成為世

界重要的香料及保健作物，在印度更是主要出

口香料作物之一，具有相當高的產業潛力，值

得台灣進一步開發與利用。

目前薑黃在台灣尚未有經濟栽培品種的命

名與推廣，進行台灣薑黃遺傳變異之研究，結

果將可提供未來台灣發展薑黃之重要基礎。本

試驗收集台灣 19 個薑科作物，以 ISSR 分子標

誌技術分析其遺傳上有無發生變異。並利用選

育自 500 個高雄市旗山區蒐集之 20 個自然生

長薑黃收集系為基礎材料，探討 20 個優良的

收集系在 ISSR 分子標誌的分子層次上是否已

有變異存在，從而建立 19 個薑科植物及 20 個

收集系之分子遺傳資訊與親緣關係。本試驗資

料將可釐清台灣薑科植物與旗山區薑黃的遺傳

變異性，提供台灣薑科作物之種原鑑定、原生

種及分離族群之遺傳變異等相關訊息，並可作

為未來優化薑黃育種時之重要基礎。

材料與方法

19個薑科植物
從台灣各地實地採集 19 個薑科植物之根

莖，其根莖採集以單芽方式單株繁殖，合計蒐

集了 30 個薑黃根莖芽體，並栽種於行政院農

委會農業試驗所嘉義分所試驗田。待地上部成

長至穩定狀態時，採集單株新鮮之幼葉進行

ISSR 分子標誌試驗，19 個薑科植物如表 1 所

示。

高雄市旗山區薑黃收集系

本試驗材料以 2009 年自高雄市旗山區蒐

集所得之 500 個薑黃根莖芽體為基礎，第一年

每一薑黃根莖先進行單芽繁殖成單株，其後以

目視方式選拔 100 個根莖體積較大者供下一年

度繼續營養繁殖選拔。經二年選拔之後，共選

出 20 個收集系，作為產量試驗及 ISSR 分子

標誌分析用材料。

ISSR分子標誌分析
DNA 萃取：採用 Li et al. (1995) 所發表

的方法加以修改。將新鮮薑黃葉片進行冷凍乾

燥處理後，剪取約 3 cm 葉片放入 1.5 mL 的防

爆離心管中，加入 2 顆小鋼珠，置於組織研磨

機中粉碎離心管中薑黃葉片。粉碎後將鋼珠取
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出，加入 300 μL 的 DNA 萃取緩衝液 (100 mM 
Tri-HCl, pH 9.0; 40 mM EDTA-2Na, pH 8.0; 
20% SDS)，震盪均勻混合後，加入 150 μL 
Benzyl Chloride，震盪數秒。置於 50℃水浴鍋

15 min，加入 150 μL 的 3 M NaOAc，pH 5.2，
置於 4℃下離心 21,380×g 15 min。取上清液於

另一個新的離心管中，加入 800 μL 的異丙醇，

置於 4℃下離心 21,380×g 10 min。除去液體，

留下沉澱的 DNA，加入 500 μL 的 70% 乙醇

洗鹽，除去液體風乾，再以 100 μL TE 緩衝液 
(1 M Tris-HCl, pH 8; 0.5 M EDTA, pH 8.0) 回
溶 DNA，於 4℃冰箱保存使用。

ISSR分子標誌來源、PCR及電泳分析：
ISSR 引子使用加拿大哥倫比亞大學 (UBC801-
900; University of British Columbia, Vancouver, 
British Coolumbia, Canada) 所 設 計 之 100 組

引子，參考 Zietkiewicz et al. (1994) 的方法，

PCR 反應溶液總體積為 9 μL，分別為 10 ng 
μL-1 DNA、3.2 μL H2O、5 mL Taq polymerase 
[150 mM Tris-HCl (pH 8.0)、1.5 mM MgCl2、

1% (w/v) 0.4 mM dNTPs]，於核酸增殖系統

循環器 (sensoquest labcycler 96, Germany) 進
行擴增。DNA 前期變性溫度為 94℃ 5 min，
變性溫度 94℃ 1 min，引子鏈合溫度 50℃ 1 
min，延展溫度 72℃ 1 min，重複變性至延展

順序 35 次，最後再以 72℃ 5 min 將未完成延

展 DNA 完成，最後結束在 20℃。PCR 擴增

之 DNA 產 物 以 1.5% SFR (Amresco®, USA) 
的洋菜膠，並添加追蹤染劑 (DNA loading 
dye 2 μL mL-1) 與 100 bp DNA ladder (Gibco 
BRL)，利用高速電泳系統 MD-120 (Biokey-
stone, USA)，在 150 V 持續 25 min 下進行電

泳分析。完成的電泳膠片置膠體影像分析系統 
(UV-tvausillumina) 做顯影紀錄。

資料分析

PCR 擴增後條帶出現有無以 0 與 1 表示，

並計算所擴增出條帶總數與多型性條帶數。將

所擴增出條帶以 Popgenever 1.31 (Yeh et al. 
1997) 軟體計算族群間的相關遺傳資料，且

表 1.　19 個薑科植物之材料採樣地點。

Table 1.　Sampling sites of 19 Zingiberaceae plants.
Number Scientific name Chinese name Location

1 Curcuma longa 屏東薑黃 Pingtung

2 Curcuma longa 台東薑黃 Taitung

3 Curcuma longa 名間薑黃 Nantou

4 Curcuma longa 東山薑黃 Tainan

5 Curcuma longa 嘉義薑黃 Chiayi

6 Curcuma phaeocaulis 嘉義莪朮 Chiayi

7 Curcuma phaeocaulis 屏東莪朮 Pingtung

8 Curcuma phaeocaulis 嘉義青薑 1 Chiayi

9 Curcuma phaeocaulis 嘉義青薑 2 Chiayi

10 Zingiberzerumbet 球薑 Chiayi

11 Alpiniaofficinarum 屏東南薑 Pingtung

12 Alpiniaofficinarum 台東南薑 Taitung

13 Alpiniashimadae 島田氏月桃 Chiayi

14 Alpiniaspeciosa cv.Variegata 斑葉月桃 Chiayi

15 Zingiberofficinale Roscoe. 竹薑 Chiayi

16 Curcuma longa 關仔嶺薑黃 Tainan

17 Curcuma longa 琉球薑黃 Chiayi

18 Zingiberpurpureum Roscoe. 紫薑 Chiayi

19 Alpiniazerumbet 大葉月桃 Chiayi
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假設符合 Hardy-Weinberg equilibrium，來計算

Nei (1973) 遺傳歧異度指數 (H)：1 - Σ i - 1
N pi

2pi = 
第 i 個等位基因頻率與 Shannon’s 訊息指數 (I) 
(Shannon & wiener 1963)，I = -ΣPi log2 Pi，

I 為表現型多樣性指數，Pi 為第 i 個等位基因

頻率。

主座標分析 (Principal coordinate analy-
sis; PCoA) 以 NTSYS-pc ver 2.0 所計算出之樣

本間 Dice (1945) 相似度矩陣，進行 PCoA，

以解釋變異比率最大的 3 個主成分作為主要座

標軸，並繪製 2 維平面圖與 3 維立體圖，藉以

了解收集系間於 3 維空間上的分布關係。

結果

薑科作物之遺傳歧異度

薑科作物多型性 ISSR 引子之篩選：本試

驗使用加拿大哥倫比亞大學所設計之 100 個

引子進行 ISSR 分子標誌分析，並從中選取擴

增效果佳、條帶亮度強、具多型性與再現性

佳的引子，結果共選定 13 個 ISSR-UBC 分子

標 誌， 包 括 UBC808、UBC809、UBC811、
UBC817、UBC826、UBC828、UBC835、
UBC836、UBC842、UBC847、UBC861、

UBC868 與 UBC884 等。其中，UBC808 可擴

增 19 條條帶為最高，其次為 UBC817 擴增 18
條條帶，而 UBC842 僅擴增 1 條條帶為最少。

13 個引子用於 19 個薑科植物分析，共計擴增

152 條之 DNA 片段，其中 152 條條帶在 19 個

薑科植物間均呈現多型性，各引子擴增具多型

性條帶數目分別為 19、13、17、18、16、6、
10、14、1、14、5、8 與 11。整體多型性百分

比為 100 %，顯示本次所選擇 13 個引子用於

19 個薑科植物分類上具有不錯的效果 (表 2)。
薑科作物之遺傳歧異度與 Shannon’s 訊

息指數分析：族群 P1 所包含的 19 個薑科作物

DNA 經 ISSR 標誌引子擴增後，產物再經電泳

分析擴增條帶多型性之情形，據此資料進一步

計算出收集系間的遺傳資訊，並將自交率指數 
(Fis) 設定為 0，計算遺傳歧異度與訊息指數。

經分析結果如表 3 所示，在族群 P1 薑科作物

間可觀察到的等位基因數 (Na) 為 2.00，有效

等位基因數 (Ne) 約為 1.61。在遺傳歧異度 (H) 
中，其經軟體分析結果為 0.3582，Shannon 訊

息指數為 0.5346。
薑科作物之親緣關係：薑科作物之親緣關

係如表 4 所示，19 個薑科植物之遺傳相似性

介於 0.1–0.985，由遺傳相似性之分布範圍十

表 2.　19 個薑科植物多型性 ISSR 引子之條帶擴增數、多型性條帶數量、多型性百分比與產物大小。

Table 2.　The number of total amplified bands, polymorphic amplified bands, percentage of polymorphism and prod-
uct size for 19 plants of Zingiberaceae by 13 ISSR polymorphic primers.
Primer Total no. of amplified bands No. of polymorphic bands Percentage of polymorphic bands (%) Product size (bp)

UBC808 19 19 100 300–2000

UBC809 13 13 100 250–1700

UBC811 17 17 100 380–1900

UBC817 18 18 100 280–1600

UBC826 16 16 100 380–1800

UBC828  6  6 100 550–1600

UBC835 10 10 100 300–2000

UBC836 14 14 100 380–1600

UBC842  1  1 100 1200

UBC847 14 14 100 300–2000

UBC861  5  5 100 550–1400

UBC868  8  8 100 300–1400

UBC884 11 11 100 300–1100

Total 152 152 100
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分寛廣來看，19 個薑科植物間有相似性極高

者，亦有差異相當大者。其中，以薑黃屬中之

屏東薑黃、台東薑黃、名間薑黃、東山薑黃

與嘉義薑黃間相似性較高，其遺傳相似性介

於 0.819–0.977，並以屏東薑黃與台東薑黃間

之相似性最高，而琉球薑黃與其它 6 種薑黃間

之遺傳相似度介於 0.283–0.327，顯示琉球薑

黃與台灣的薑黃間之遺傳組成差異相當大。至

於檢視薑黃與其它薑科作物間之親緣關係，結

果可知薑黃與紫薑關係最近，其次為島田氏月

桃，莪述、青薑、斑葉月桃、大葉月桃，而與

台東南薑、屏東南薑、球薑及竹薑間之遺傳關

係最遠；而在南薑分析中，結果顯示與球薑間

之遺傳相似度最高，達 0.985；而與屏東薑黃

間之遺傳關係最遠，相似度僅 0.1 而已，而與

其它薑科間之遺傳相似度則介於 0.321–0.488；
在月桃的分析中，除琉球薑黃與 3 種月桃間

之遺傳相似度介於 0.294–0.349 外，其中以島

田氏月桃和薑黃關係較相近，遺傳相似度介

於 0.752–0.839，而其餘 2 種月桃與薑黃間之

遺傳相似度僅介於 0.423–0.5，顯示月桃內有

相當程度之分化，致使其與薑黃間之遺傳相似

度高低差異頗大；至於莪述、青薑等、紫薑等

與薑黃間之遺傳相似度亦較高，其次為球薑和

南薑，而與月桃和竹薑間之親緣關係稍遠。在

19 種薑科作物遺傳相似度分析中其中最特別

的為琉球薑黃，雖然其名稱為薑黃但與台灣各

地所收集之薑黃相似度卻相對較低。

薑科作物 ISSR多型性之主座標 (PCoA) 分
析：以 19 個薑科植物為材料，藉由 13 組 ISSR
分子標誌分析後，所得數據計算出各薑科作物

間的相似度矩陣，再進行主座標分析。PCoA
結果，第一維度 (Dim-1) 可以解釋 27.06% 變

異程度，第二維度可以解釋 19.97% 變異程度，

第三維度可以解釋 12.0% 變異程度，三維座標

共解釋 59.04% 的變異程度；由圖 1 可以發現

19 個薑科植物散佈於圖的各位置。

第一維度於 -0.06 可將 19 個薑科植物分成

兩群，又以第二維度於 -0.03 時，可將 19 個

薑科植物再細分，故此從圖 1A 可以得知，19
個薑科植物可以分成 3 大群，第 1 群由屏東南

薑、球薑、竹薑、斑葉月桃、大葉月桃、台東

南薑與琉球薑黃組成，在此群中，屏東南薑與

球薑距離較近；第 2 群由關仔嶺薑黃、紫薑、

島田氏月桃、名間薑黃、嘉義薑黃、屏東薑黃、

台東薑黃與東山薑黃組成，在此群中又以名間

薑黃、嘉義薑黃、屏東薑黃、台東薑黃與東山

薑黃距離較近；第 3 群由嘉義莪朮、屏東莪朮、

嘉義青薑 1 與嘉義青薑 2 組成，在此群中，屏

東莪朮、嘉義青薑 1 與嘉義青薑 2 距離相當近。

在三維立體圖之圖 1B 結果可以發現 19 個

薑科植物分群，約介於 -0.53 至 0.50 間，與二

維圖的結果相同，在第三軸 (Dim-3) 0.50 時，

球薑與屏東南薑位於相同的高度；屏東莪朮、

嘉義青薑 1 與嘉義青薑 2 等 3 者的高度也是相

同；島田氏月桃、關仔嶺薑黃與紫薑的高度相

同；名間薑黃、嘉義薑黃、屏東薑黃、台東薑

黃與東山薑黃的高度也是相同。與大部分薑科

植物高度相差最遠的為大葉月桃，位在 Dim-
0.53。

由第三軸的數值可以得知，19 個薑科均

位於不同的水平面上，但從二維可發現，19
個薑科能夠明顯的分成 3 群，由結果又可以得

知，大葉月桃與其他薑科差異較大。

薑黃收集系之遺傳歧異度

薑黃收集系 ISSR 分子標誌多型性：利用

100 個 ISSR 引子於薑黃收集系進行篩選，從

中篩選擴增效果佳、條帶亮度強，具多型性且

再現性佳之引子，結果共篩選出 11 組 ISSR-
UBC 分 子 標 誌， 包 括 UBC807、UBC808、

表 3.　兩個薑科族群透過 ISSR 條帶分析之遺傳多樣性。

Table 3.　The genetic diversities through ISSR analysis among 2 populations of Curcuma longa.
Population Naz Ne H I

P1 (Zingiberaceae) 2.0000 ± 0.0000 1.6137 ± 0.2900 0.3582 ± 0.1254 0.5346 ± 0.1491

P2 (CNY) 1.5205 ± 0.5030 1.3595 ± 0.4015 0.2026 ± 0.2145 0.2960 ± 0.3057
z Na: Observed number of alleles, Ne: Effective number of alleles, H: gene diversity, I: Shannon’s information index.
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UBC810、UBC825、UBC826、UBC835、
UBC836、UBC841、UBC847、UBC861及  
UBC880 等，11 組引子分別擴增出 3、11、8、
5、8、4、6、9、5、7、8 條條帶。其中，以

UBC808 擴增出 11 條條帶最高，而 UBC807
擴增 3 條條帶最少。11 個引子用於 20 個收

集系分析，共擴增出 74 條 DNA 片段，其中

有 36 條條帶在 20 個收集系間呈現多型性，具

多型性引子中各擴增條帶數目分別為 2、1、
7、4、1、1、5、5、2、3、5。 以 UBC810 可

擴增出 7 個多型性條帶最高，而 UBC808、
UBC826 及 UBC835 僅可擴增出 1 個條帶最

少，整體而言多型性條帶所占百分比為 49 % 
(表 5)。

薑黃收集系遺傳歧異度與 Shannon’s 訊
息指數分析：族群 P2 所包含的 20 個收集系

DNA 經 ISSR 標誌引子擴增後，以其擴增出條

帶，記錄出現的多型性，計算出收集系間的遺

傳資料 (Yeh et al. 1997)，將自交率指數設定

為 0，計算遺傳歧異度與訊息指數。經分析結

果如表 3，在族群 P2 的薑黃收集系間可觀察

到的等位基因數為 1.52，有效等位基因數約為

1.36。在遺傳歧異度中，其經軟體分析結果為

0.20，Shannon 訊息指數為 0.29。

(A)

(B)

D
im

-2

Dim-3

Dim-2

Dim-1

Dim-1

圖 1.　19 個薑科植物之 ISSR 資料的主座標分析圖。

Fig. 1.　The principal coordinates analysis map based on ISSR data for 19 Zingiberaceae plants. The number of ma-
terials are same as in Table 1.
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薑黃收集系遺傳相似性分析：20 個薑黃

收集系之遺傳相似性介於 0.797–0.986，除收

集系 CNY12 與 CNY6 的相似度 0.797 外，其

餘大部分收集系間之相似性在 0.8 以上。在

20 個收集系中，其中收集系間遺傳相似性介

於 0.0.8–0.85 者有 15 個，介於 0.851–0.90 者

有 37 個，而介於 0.901–0.95 者有 101 個，而

相似性在 0.95 以上者則有 36 個 (表 6)。由遺

傳相似性分析可知大部份薑黃收集系均十分

相近，其中相似性在 0.90 以上者約 137 個，

顯示旗山區薑黃收集系間之親緣關係十分密

切；這些收集系中除了 CNY6 與 CNY3 間相

似性較低外 (0.843)，以 CNY12 與 CNY6、
CNY8、CNY17、CNY2、CNY7、CNY11、
CNY1、CNY15、CNY14、CNY9、CNY19、
CNY20、CNY5、CNY13、CNY18 等 的 相

似 性 較 低， 相 似 性 分 別 為 0.797、0.807、
0.81、0.826、0.826、0.826、0.828、0.829、
0.831、0.843、0.843、0.845、0.847、0.85、
0.85、0.85，是親緣關係較遠者。至於相似性

較高者如收集系 CNY13 與 CNY2、CNY9、
CNY14 與 CNY2、CNY18 與 CNY7、CNY18
與 CNY9、CNY15 與 CNY13、CNY18 與

CNY16 間的遺傳相似度數值均為 0.978；而

CNY15 與 CNY9 間的相似性為 0.986，是所

有收集系間遺傳相似性最高者，顯示親緣關係

最為相近。

薑黃收集系 ISSR 多型性資料之主座標 
(PCoA) 分析：以 20 個薑黃收集系為材料，藉

由 ISSR 分子標誌分析後，所得數據計算出各

收集系間的相似度矩陣，再進行 PCoA 分析。

PCoA 結果顯示，第一主成分可以解釋 24.68%
變異程度，第二主成分可以解釋 12.97% 變異

程度，第三主成分可以解釋 9.83% 變異程度，

三個主成分共解釋 47.47% 的變異程度。

在三個主成分所繪製之二維立體圖中，其

第一維度於 -0.1420 劃分 20 個收集系，20 個

收集系顯然較為分散，但是在第一維度約等

於 0.01 與第二維度約等於 0.066 可劃分出 1
群，為 CNY04、CNY11、CNY02、CNY09、
C N Y 0 8 、 C N Y 0 6 、 C N Y 1 3 、 C N Y 0 1 、

CNY14、CNY15、CNY07 與 CNY18。 其 中

在第一維度約等於 0.13 上，CNY08 與 CNY06
最近，其次為 CNY15 與 CNY07，2 者為 2 個

更小 1 群。在第一維度約等於 -0.01 與第二

維度約等於 -0.12 上，有 CNY16、CNY19、
CNY17 與 CNY20 為 1 群。CNY03、CNT10、
CNY12 與 CNY05，不屬於這 2 群中，較分散

於圖中，並以 CNY12 與其他收集系的相對距

離較遠 (圖 2A)。
在三維立體圖結果可以發現 20 個收集系

分群，介於第三維度約等於 0.14 至 -0.42 間，

表 5.　20 個薑黃收集系 ISSR 多型性引子序列之條帶擴增數、多型性條帶數量、多型性百分比與產物大小。

Table 5.　The number of total amplified bands, polymorphic amplified bands, percentage of polymorphism and prod-
uct size for 20 collections of Curcuma longa L. by analysis of 11 ISSR polymorphic primers.
Primer Total no. of bands No. of polymorphic bands Percentage of polymorphic bands (%) Product size (bp)

UBC807 3 2 67 350–1200

UBC808 11 1 9 350–1500

UBC810 8 7 88 400–1800

UBC825 5 4 80 480–1500

UBC826 8 1 13 390–1700

UBC835 4 1 25 300–1300

UBC836 6 5 83 500–1000

UBC841 9 5 56 290–1900

UBC847 5 2 40 300–1600

UBC861 7 3 43 500–1600

UBC880 8 5 63 310–1300

Total 74 36 49
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大部分收集系之高度差不多，但在 CNY12、
C N Y 1 9 、 C N Y 1 1 、 C N Y 0 9 、 C N Y 1 7 、

C N Y 1 8、C N Y 0 7、C N Y 0 8、C N Y 0 6 與

CNY15 高度較其他收集系低，又以 CNY12
最低。CNY06 與 CNY08 兩個收集系間較接

近。由第三座標軸的數值可以得知，20 個收

集系之間的高度，均位於不同的水平面上，

顯示 20 個收集系中存在著隱藏的變異，又

以 CNY12 與其他收集系差異較大，其餘的收

集系之分布則較為集中，可以約分成 4 群，

即 CNY16、CNY17、CNY19 與 CNY20 為 1
群；CNY01、CNY02、CNY04、CNY14、
C N Y 1 3 、 C N Y 1 1 、 C N Y 1 8 、 C N Y 0 6 、

CNY08、CNY09、CNY15 與 CNY07 為 1
群；CNY03、CNY05 與 CNY10 為 1 群； 而

CNY12 則單獨 1 群 (圖 2B)。

討論

基因遺傳歧異度值越高，其調查的物種就

會越豐富。19 個薑科植物之遺傳歧異度值為

0.358，Shannon’s information index 為 0.535，
顯示 19 個薑科植物之基因歧異度相當高，其

原因係 19 個薑科植物在科分類之下尚有屬及

種，因屬及種下之各植物間差異甚大，故在遺

傳歧異度上差異相當大是可預期之結果，此乃

造成本次分析結果的遺傳歧異度及 Shannon’s 

(A)

(B)

D
im

-2

Dim-3

Dim-2

Dim-1

Dim-1

圖 2.　20 個薑黃收集系之 ISSR 資料的主座標分析圖。(A) 二維圖；(B) 三維立體圖。

Fig. 2.　Principal coordinates analysis map for ISSR markers of 20 Curcuma longa L. collected lines. (A) Two-
dimension; (B) Three-dimension.
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information index 值有較高的表現值。而由圖

1 之主成分三維立體圖得知 13 個 ISSR 分子標

誌之分析已將薑科各屬間區分開，顯示可藉由

ISSR 分子標誌解析薑科作物之遺傳相似性，

從而了解其親緣關係之遠近。

在所蒐集的台灣 19 個薑科作物的分析中，

其中如屏東薑黃、台東薑黃、名間薑黃、東山

薑黃、關仔嶺薑黃與琉球薑黃，在 ISSR 分子

標誌親緣鑑定的分析中，其中以琉球薑黃與台

灣各地區之薑黃相似性最低。推測其原因，可

能是琉球薑黃為琉球當地農民自行篩選出之地

方種，其選出之薑黃係經琉球環境、氣候及人

為選拔之影響，由於琉球環境影響的因子與台

灣地區不同，且人為選拔方式可能也與台灣不

同，其也有可能為不同物種，故與台灣薑黃的

相似度僅 0.32 (表 4) 是可理解之結果。

在 19 個薑科親緣分析結果中，由表 4 中

發現台東薑黃與名間薑黃相似性高達 0.98，此

在主座標分析圖 (圖 1) 中亦同樣明顯可見，兩

者的距離極近且高度也相同。可以推斷，此二

者為差異極小之薑黃，可能是農民以相同種原

薑黃在台東與名間地區栽培散布所致。而嘉義

青薑 1 及嘉義青薑 2 則為在嘉義不同地區所蒐

集之青薑，試驗結果亦發現兩者間之遺傳相似

性相當高，故此推測兩者亦為來源相近且相似

度高的青薑族群。在月桃部分，島田氏月桃、

斑葉月桃與大葉月桃等三種月桃的分析中，雖

三者均為月桃屬，然三者之外表性狀差異相當

大。此次試驗結果亦證明三者的遺傳相似性確

實不高，其中以島田氏月桃與另外二者遺傳相

似度最低，而斑葉月桃與大葉月桃的相似度較

島田氏月桃高。又試驗結果另顯示屏東南薑與

球薑間之相似性較台東南薑高，可能原因係屏

東南薑與台東南薑間發生了變異或分化，故造

成屏東南薑與台東南薑間之相似度反較之屏東

南薑及球薑間相似度低的結果。

由 19 個薑科作物 ISSR 分子標誌分析結果

得知，5 個台灣薑黃種間存在遺傳變異，顯示

雖薑黃主要以營養繁殖為主，然經台灣地區多

年的栽培與繁殖，其在 DNA 層次上已有遺傳

變異存在。此由高雄市旗山區 20 個薑黃收集

系之 ISSR 分子標誌分析結果證明，確實存在

相當的遺傳變異。由於旗山區薑黃存在相當之

遺傳變異，未來吾人當可利用台灣薑黃族群進

行純化及選拔，藉此選育適合台灣栽培利用之

薑黃新品種。

在 20 個薑黃收集系中已有 11 個引子表現

出多型性，11 個引子所擴增之多型性條帶亦有

36 條，這些多型性分子標幟應已足供釐清 20
個薑黃收集系間遺傳距離利用，而 11 個 ISSR
引子中，UBC810、UBC825 與 UBC836 的多型

性百分比分別高達 88%、80% 與 83%，顯示未

來可利用這 3 個引子區分或判別薑黃品種間之

差異性，未來可於薑黃品種間親緣鑑定或品種

判別上利用。又 Gutierrez et al. (2005) 報告指出

ISSR 於整個基因組分布廣泛且豐富，較其他遺

傳標誌有更高比率的多型性存在，而 Varshney 
et al. (2002) 亦指出 ISSR 分子標誌在基因組中

特定的側翼序列微衛星位點，保留屬間甚至整

個相關屬間、種內與不同種間之序列，印證本

次試驗發現 3 個引子可於薑黃收集系種間之種

原鑑定或遺傳相似度上探討利用之結論。

Cheng (2003) 應用 ISSR 探討玉山杜鵑 
(Rhododendron pseudochrysanthum  Hayata) 
之族群遺傳變異研究，Nei’s 基因歧異度為

0.3371；Ho et al. (2007) 以 ISSR 分 子 標 誌

探 討 阿 里 山 十 大 功 勞 (Mahonia oiwakensis 
Hayata) 族群遺傳多樣性，族群的 Nei’s 基因

歧異度 0.3762，在台灣裸子植物之刺柏 (Ju-
niperus formosana Hayata) 基因歧異度 (Tsai 
2004) 及唐杜鵑 (Rhododendron simsii Planch) 
族群基因歧異度為 0.3423 (Chen 2005)；Ju & 
Wing (2008) 使用 ISSR 分子標誌檢測台灣鄰

近地區的樟樹族群遺傳結構，台灣地區樟樹的

基因的遺傳歧異度介於 0.068–0.208。這些相

關研究結果顯示，由於台灣地區因環境存在一

定壓力，致使所存在之物種發生了一定程度

的族群分化。台灣薑科作物間遺傳歧異已達

0.3582，且旗山區薑黃收集系之遺傳歧異度亦

達 0.2026，顯示台灣薑科或薑黃族群亦因環境

存在壓力，使得這些長久在野地生長繁殖之薑

科及薑黃，因受到當地環境壓力影響，結果因

累積並產生一定程度之遺傳變異，故造成族群

內已有分化的現象存在。Hamrick et al. (1992) 
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利用 isozyme 分析木本植物的數據進行統計，

顯示蟲媒花異交植物之 Nei’s 基因歧異度值

平均為 0.211，特有種到廣泛分佈種之 Nei’s
基因歧異度值為 0.078–0.257。He (2013) 利
用 ISSR 分子標誌進行澎湖香茹 (Glossogyne 
tenuifolia Cass.) 族群間之比較，12 個族群中

之 Beiliao 與 Fenggui 地區香茹族群遺傳歧異

度為 0.215 及 0.204。由此得知，薑黃雖然為

無性繁殖作物，但旗山地區薑黃的遺傳歧異度

與異交作物相近，可見旗山區薑黃具有高度的

遺傳變異。

在 Shannon’s information index 中，當指

數數值為 0 時，表示只有單一族群存在，本次

測定結果為薑科作物為 0.5346 (表 3)，旗山區

薑黃為 0.296 (表 6)，結果顯示台灣薑科作物

與旗山區薑黃之 Shannon 訊息指數值均相當

高，顯示在台灣薑科作物與旗山區薑黃可能

受地理環境壓力之關係，因此可能有超過 1 個

以上的薑科與薑黃族群存在。尤其對照 Ju & 
Wing (2008) 及 He (2013) 使用 ISSR 分子標誌

檢測樟樹及澎湖香茹族群遺傳結構試驗結果，

其中大陸樟樹的 Shannon’s information index
平均為 0.313，台灣地區為 0.326；而在 12 個

香茹族群中，Beiliao 與 Fenggui 之遺傳歧異

度為 0.215 及 0.204，相較於本試驗 Shannon’s 
information index 數值，顯示台灣薑科作物與

旗山區薑黃 Shannon’s information index 接近

或高於大陸地區樟樹族群及澎湖香茹族群的分

析結果。因此，可以推測台灣地區與旗山區的

環境變化因子較大，致使台灣薑科作物及旗山

區薑黃之 Shannon’s information index 數值相

對較高，故不論台灣薑科作物或旗山區薑黃應

均存在 1 個以上的分離族群。

旗山區薑黃 Dice 的相似性分析結果介於

0.797–0.986，而數值越接近則相似性就越高，

其中以 CNY12 與 CNY06 為 0.797。可見兩收

集系之薑黃遺傳上差異最大，即可能在遺傳上

較不相似，尤其 CNY12 與其他收集系之相似

度均相對較低，顯示可能係遺傳發生變異或是

環境的壓力造成 CNY12 與其他收集系相似度

較低。CNY15 與 CNY09 相似度最高，對照

於 PCR 擴增的條帶，在所有條帶中，兩收集

系僅 1 個條帶呈現不同，故可將此條帶開發做

為薑黃收集系的專一分子標誌，應用於薑黃品

種之鑑定。而就旗山地區薑黃之主座標分析圖

來看，旗山區薑黃可大致區分成 4 個類群 ( 圖
2)，其中 CNY12 與其他薑黃距離較遠，推測

CNY12 可能自不同地區所繁殖的薑黃或雜交

植株，最後種植在旗山地區，所以造成相似性

與主標分析和其他收集系薑黃相似性較低。在

圖 2 中，CNY09 與 CNY15 兩者相似性最高，

也就是其遺傳歧異度低，可能是在個體上有發

生遺傳變異，或在 ISSR 分子標誌誤判，而造

成相似度高。

本試驗結果可以發現，相同物種種植於不

同地區，經過不同環境選拔壓力下，其 DNA
分子層次會出現差異，而由於 DNA 分子標誌

不會受環境影響，因此不會造成分類上的錯

誤。據此，未來國內薑科種保存及品種鑑定

時，應可利用本試驗分子標誌分析結果，減少

以外表性狀誤判種原或重複收集種原之錯誤，

更可利用薑黃 ISSR 分析結果，針對台灣地區

薑黃進行收集系或品種進行鑑別利用。尤其本

試驗證明台灣地區薑黃在分子層次上已有存在

相當之遺傳變異，在有遺傳變異育種純化與選

拔方有效益的前提下，未來吾人可針對此一高

經濟價值的作物，進行相關經濟性狀之評估，

諸如根莖產量、類薑黃素 (curcumin)、總酚、

抗氧化力及清除自由基能力等特性，找出產量

佳且活性成分高之薑黃收集系進行經濟栽培，

最後再透過分子標誌技術協助優良收集系或新

品種純度的維持，奠定及擴大台灣薑黃商業生

產的利基。
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Genetic Diversity of Zingiberaceae Crop

Kai-Hsun Hsieh1, Su-Ju Lin2, and Yong-Pei Wu3,*

Abstract

Hsieh, K. H., S. J. Lin, and Y. P. Wu. 2014. Genetic diversity of Zingiberaceae crop. J. 
Taiwan Agric. Res. 63(3):235–248.

Turmeric (Curcuma longa L.) is a member of ginger family, Zingiberaceae, and has become an 
important economic crop for industrial uses and spice production. In this study, a total of 19 ginger 
species and 20 turmeric collected lines which were gathered from Cishan area, Kaohsiung, Taiwan, 
were subjected to assess the genetic diversity and phylogenentic relationship by using inter-simple 
sequence repeats (ISSR) markers. For the 19 ginger species, the genetic similarity was ranged from 
0.1–0.985, and six distinct groups were clustered by the results of the principal co-ordinates analysis 
(PCoA) and dendrogram. For the 20 turmeric lines, the genetic similarity was ranged from 0.797 to 
0.986, and four distinct groups were clustered by the results of PCoA and dendrogram. Moreover, six 
of the 19 ginger species exhibited some genetic diversity revealed by ISSR markers. Among these 20 
collected lines, CNY12 was exhibited phylogenetically far-related to the other collected lines. The 
genetic relationships of Zingiberaceae plants constructed herein offered an effective establishment of 
an agro-climate and a gene pool library of C. longa L. in Taiwan. Despite exposure to environmental 
stresses and artificial selection for a long time, the vegetative propagation of Taiwanese turmeric ex-
isted genetic diversity at DNA molecular level.

Key words: Curcuma longa L. (turmeric), Genetic diversity, Inter-simple sequence repeat (ISSR).
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