
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
圖 4.台灣蒲公英、中國蒲公英、西洋蒲公英及其他替代植物之 ISSR 之核酸

擴增圖譜。第一欄為台灣蒲公英、第二欄為中國蒲公英、第三欄為西

洋蒲公英、第四欄為兔仔菜、第五欄為鵝仔草、第六欄為苦滇菜、第

七欄為黃瓜菜、第八欄為刀傷草、第九欄為地膽草。 
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Fig. 4. Polymorphic fragements of the ISSR of genomic DNA from Taraxacum 
formosanum （lane 1）, T. mongolicu, （lane 2）, T. officinale （lane 3）, 
Ixeris chinensis （lane 4）, Pterocypsela indica （lane 6）, Sonchus 
oleraceus （lane 7）, Youngia japonica （lane 8）, I. laevigata （lane 9）, 
Elephantopus mollis （lane 9）.  

 
表1. 利用AMOVA分析青脆枝族群之遺傳變異. （袁等，2005） 
Table 1. Hierarchical analysis of molecular variance in 64 samples of 

Nothapodytes foetida by AMOVA analysis. （Yuan et al. 2005） 
Variation df 

p-value 
SSD MSD Variance 

components 
Total 
(%) 

variance 

within 7 
<0.001 

432.67 61.82 7.33 69.55  

population       
among 56 

<0.001 
179.63 3.21 3.21 30.45  

population       
df: degree of freedom, SSD: sum of squares, MSD: mean squares, p-value: more extreme 

random value 
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