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한국산 꿀풀과 15 분류군에 대한 유전체양 조사

이윤경 · 김상태*
성신여자대학교 생물학과

ABSTRACT: The genome size is one of the basic characters of an organism, and it is widely applied in various fields of

biology, such as systematics, breeding biology, population biology, and evolutionary biology. This factor was recently high-

lighted in genome studies because choosing a representative of a plant group having the smallest genome size is important

for the efficiency of a genome project. For the estimation of the genome size, flow cytometry has recently been highlighted

because it is a convenient, fast, and reliable method. In this study, we report the genome sizes of 15 taxa of Lamiaceae from

nine genera distributed in Korea using flow cytometry. Data pertaining to the genome size for all of our species have not

been reported thus far, and the data from Agastache, Clinopodium, Elsholtzia, and Isodon are the first reported for each

genus. The genome sizes of 15 genera and 39 species were reported to the Plant DNA C-values Database (http://

data.kew.org/cvalues/). Scutellaria indica L. has a genome size of 0.37 pg (1C). This is the fourth smallest value among the

98 Lamiaceae taxa in the Angiosperm DNA C-value Database, indicating that this taxon can be used as a reference species

in the genome studies in Lamiaceae as a native Korean species. The largest genome size observed in this study is in Phlo-

mis umbrosa Turcz. (1C=2.60 pg), representing the possible polyploidy origin of this species in the family.

Keywords: genome size, DNA contents, C-value, flow cytometry, Lamiaceae

적 요: 한 생물체의 전체 유전체 크기는 계통학, 육종학, 집단유전학, 진화학과 같은 많은 분야에 활용될 수

있는 기본적인 정보이다. 최근에는 전체 유전체 결정 연구에서 특히 강조되고 있는데, 이는 최소 유전체 크기

를 갖는 분류군의 선택은 유전체 결정사업의 효율성과 직접적으로 연관되어 있기 때문이다. 그러므로 유전체

연구의 선행 단계로서 연구 대상 종 및 연관된 분류군들의 유전체 양의 파악은 필수적이다. 본 연구에서는 쉽

고 빠르면서도 신뢰성 있는 방법으로 알려져 있는 flow cytometry를 이용하여 한반도에 자생하는 꿀풀과의 9

속 15 분류군에 대한 유전체 크기를 측정하였다. 본 연구에서 유전체 양이 측정된 15 분류군들은 모두 최초로

그 유전체 양이 조사된 분류군들로서 Plant DNA C-value Database (http://data.kew.org/cvalues/)에 수록된 바 없

는데, 특히 Agastache, Clinopodium, Elsholtzia, Isodon에 속하는 분류군들은 속 수준에서의 최초의 보고이다. 골

무꽃(Scutellaria indica L.)은 0.37 pg (1C)의 유전체 크기를 갖는 것으로 측정되었는데, 이는 현재까지 보고된

꿀풀과 98 분류군의 유전체 양들 중 네 번째로 유전체의 크기가 작은 분류군이다. 이에 골무꽃은 향후 유전체

연구를 위해 꿀풀과를 대표할 한국 자생종으로서 우선적으로 선택하여 분석할 수 있는 종일 것이다. 조사된

분류군들 중 가장 유전체 크기가 큰 분류군은 속단(Phlomis umbrosa Turcz.; 1C=2.6 pg)으로서 이는 다배체 형

성에 의한 본 종의 기원 가능성을 제시하고 있다. 

주요어: 유전체 크기, DNA 양, C-값, 플로싸이토메트리, 꿀풀과
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진핵생물에 있어서 유전체의 양은 복제되지 않은 상태

의 반수체 염색체 보체(unreplicated haploid chromosome

complement)에 포함되어 있는 DNA 양인 1C 값(1C-value)

으로 나타낸다. 다양한 생물군에 있어서 유전체 양은 각

각의 분류군에 대한 특성으로 알려져 있고(Zonneveld et al.,

2005), 이에 대한 정보는 분류학적, 진화학적 연구뿐 아니

라 세포학적, 발생학적, 생태학적, 분자생물학적 연구 등

다양한 생물연구 분야에 널리 활용되고 있다(Bennett et al.,

2000; Bennett and Leitch, 2005, 2010; Leitch and Bennett,

2007). 피자식물에서는 6.4 Mbp (1C = 0.065 pg)의 작은 유전

체를 갖는 식물에서(Genlisea margaretae, Lentibulariaceae)

(Greilhuber et al., 2006) 148.9 Gbp (1C=152.23 pg)의 매우

큰 유전체를 갖는 식물에 이르기 까지(Paris japonica,

Melanthiaceae) (Pellicer et al., 2010) 2,000배 이상의 큰 변이

폭의 유전체 양이 보고된 바 있다. 그러나 유전체 양(C 값)

과 생물체의 복잡성과는 서로 상관관계가 없는 것이 보고

된 바 있고(Mirsky and Ris, 1951), 이러한 관계는 ‘C-value

paradox’로 널리 알려져 있다(Thomas, 1971).

최근에는 유전체 양 측정에 대한 중요성이 전체 유전체

결정 연구에서 특히 강조되고 있는데, 이는 최소 유전체

크기를 갖는 분류군의 선택이 유전체 결정사업의 효율성

과 직접적으로 연관되어 있기 때문이다. 예를 들어, 고추

(Capsicum annuum L.)의 유전체의 크기는 약 3.48 Gbp로서

이를 결정하기 위해 650.2 Gbp (약 187×)의 염기서열을 생

산하여 결정한 바 있고(Kim et al., 2014), 약 870 Mbp의 암

보렐라(Amborella trichophoda Baill.) 유전체 결정을 위해서

23 Gbp (약 30×)의 염기서열을 생산해 낸 바 있다

(Amborella Genome Project, 2013). 최소 유전체 양을 갖는

분류군의 선택은 동일한 플랫폼의 차세대염기서열 결정

(NGS; Next Generation Sequencing)방법을 사용했을 때 얻

을 수 있는 데이터양을 증가시키고, 이를 정렬할 때 필요

한 컴퓨터 메모리를 최소화할 수 있다. 이에 유전체 연구

의 선행 단계로서 연구 대상 종 및 연관된 분류군들의 유

전체 양 파악은 필수적인 사항으로 인식 되고 있다

(Amborella Genome Project, 2013; Kim et al., 2014).

Plant DNA C-value Database (http://data.kew.org/cvalues/)

에는 현재까지 8,510 분류군의 식물에 대한 유전체 양이

보고되어 있고(release 6.0, Dec. 2012), 이들 중 피자식물은

7,541 분류군이 포함되어 있다(Angiosperm DNA C-value

Database, release 8.0, Dec. 2012) (Bennett and Leitch, 2012). 식

물체 유전체 양 측정을 위해서 초기에는 많은 노력이 드는

화학적 추출법이 이용되었으나, Feulgen microdensitometry

나 flow cytometry 방법의 개발로 유전체 양 데이터의 축적

이 가속화 되어가고 있다(Bai et al., 2012). 특히 1983년 이

후에는 피자식물 분야에 쉽고 빠르면서도 정확한 방법인

flow cytometry가 도입되어 유전체 양 측정을 위한 기본적

인 방법으로써 정착되었다(Galbraith et al., 1983). 현재 flow

cytometry 방법의 도입은 Angiosperm DNA C-value

Database의 피자식물 유전체 양 데이터의 축적을 가속화

시키고 있다.

꿀풀과(Lamiaceae) 식물은 분자계통학적 자료를 바탕으

로 한 피자식물의 최신 분류체계인 APG IV 분류체계

(Angiosperm Phylogeny Group, 2016)에서 진정쌍자엽류

(eudicots), 핵심진정쌍자엽류(core-eudicots), 국화류(asterids),

진정국화류 I (euasterids I), 꿀풀목(Lamiales)에 속하고 있

다. 이 과에는 전 세계적으로 약 236속 7,200종이 포함되어

있는데(Stevens, 2001), 많은 경제작물들이 포함되어 있고,

특히 Mentha (mint), Lavandula (lavender), Ocimum (basil),

Rosmarinus (Rosmari)와 같은 식물들은 정유의 원료, 향신

료, 차와 같은 용도로 널리 이용되고 있다. 전체 한반도에

자생하는 식물이 정리된 바 있는『The Genera of Vascular

Plants of Korea』에서는 26속 65종의 꿀풀과 식물이 한반

도에 자생하고 있는 것으로 보고되어 있다(Suh et al.,

2007). 하지만 최근 발표된 APG IV 시스템 (Angiosperm

Phylogeny Group, 2016)에서는 꿀풀과는 Callicarpa,

Caryopteris, Clerodendrum, Vitex와 같은 기존의 마편초과

의 일부 분류군을 포함하고 있다. 『The Genera of Vascular

Plants of Korea』의 자료를 APG 시스템이 인식한 꿀풀과

의 범위에 따라 정리하면 한반도에 자생하는 꿀풀과 식물

에는 30속 73종이 포함된다.

Angiosperm DNA C-value Database (Bennett and Leitch,

2012)에는 현재까지 27속 83분류군 꿀풀과 식물들이 등록

되어 있는데, 이들 중 한반도 자생종들의 유전체 양은 아

직 보고된 바 없다. 이에 본 연구에서는 한반도에 자생하

는 꿀풀과 식물들 중 9속 15분류군에 대하여 flow

cytometry 방법에 의해 유전체 양을 측정하여 보고하고, 이

를 Angiosperm DNA C-value Database의 꿀풀과 식물들에

대한 자료와 비교하였다. 

재료 및 방법

연구에 포함된 종들은 한반도에 자생하는 꿀풀과의 15

분류군들로서, 각각의 식물들은 자생지에서 채집된 후 성

신여자대학교 식물 포장에서 이식 재배하였고, 이들 생체

로부터 잎을 채취하여 flow cytometry에 의한 유전체 양 측

정에 사용하였다. 연구에 사용된 식물체들은 확증표본을

만들어 성신여자대학교 식물표본관에 보관하였다(Table

1).

Flow cytometry에서는 유전체 양을 이미 알고 있는 표준

시료들과 측정대상 분류군의 시료에 포함된 핵 속의 DNA

를 형광염료로 염색하여 측정된 형광량의 상대적인 값으

로 대상식물의 유전체 양을 측정하였다. 이를 위하여 사

용할 표준시료들은 Doležel et al. (2007)에 의해 제시된 바

있는데, 이들 중 Solanum lycopersicum L. ‘Stupicke polni

rane’ (2C = 1.96 pg), Glycine max Merr. ‘Polanka’ (2C = 2.50

pg), Pisum sativum L. ‘Ctirad’ (2C = 9.09 pg)의 종자를
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Doležel (Institute of Experimental Botany AS CR; http://

www.ueb.cas.cz/en)로부터 제공받아 성신여자대학교 온실

에 파종 재배한 후, 이들의 잎을 유전체 양 측정을 위한 표

준시료로 사용하였다.

유전체 양 측정에서 표준시료와 측정하고자 하는 시료

의 1C값이 2.5배 이내가 되는 표준시료의 사용을 제시하

고 있다(Doležel et al., 2007). 이 충족시키기 위해서 Plant

DNA C-values Database (http://data.kew.org/cvalues/)에 이

미 보고되어 있는 꿀풀과 분류군들의 유전체 양 정보를

이용하여 실험 대상 분류군의 유전체 양을 예측하였고,

이를 바탕으로 표준시료를 선정하였다. 이후 선택된 표

준시료를 이용하여 대상시료의 유전체 양을 측정하였고,

그 결과 이들 간의 유전체 양의 차이가 2.5배 이하인 결과

만을 사용하였고, 2.5배 이상인 시료에 대해서는 크기가

다른 유전체 양을 갖는 표준시료로서 실험을 반복하였다

(Table 1). 유전체 양의 측정은 Doležel et al. (2007)의 방법

을 따라 잎 조직 세포의 핵을 형광 염색하여 2C 값을 측정

하였다. 각각의 생체시료와 표준 시료로부터 약 5 mm2의

잎을 채취하여 4oC의 DAPI Prep DNA Staining Solution

(SONY Biotechnology Inc., San Jose, CA, USA) 하에서 조

직을 면도날로 잘게 잘라 약 2분간 용해 및 염색시켰다.

염색된 세포의 형광도의 측정은 Cell Sorter SH800 (SONY

Biotechnology Inc., San Jose, CA, USA)를 이용하였는데,

각각의 측정은 5,000 event 이상을 포함하였고, 다른 잎 또

는 다른 개체를 이용하여 3회 이상 반복 측정하여 평균과

표준편차를 구했다. 1C 값은 표준 시료의 세포분열 단계

Table 1. Genome size of Korean Lamiaceae included in this study and their voucher information.

Taxa Korean name Voucher information
Standard 

planta
1C ± SDb (pg)

Genome 
size (Gbp)

Agastache rugosa (Fisch. & Mey.) Kuntze 배초향 S. Kim 2010256
(SWU0009992)

S 0.53 ± 0.00 0.52

Clinopodium chinense var. parviflorum (Kudô) Hara 층층이꽃 S. Kim 2010258
(SWU0009994)

S 0.55 ± 0.07 0.54

Clinopodium gracile (Benth.) Matsum. 애기탑꽃 S. Kim 2011302

(SWU0000638)
S 0.47 ± 0.03 0.46

Elsholtzia ciliata (Thunb.) Hyl. 향유 S. Kim 2011288

(SWU0000624)
S 0.57 ± 0.01 0.55

Isodon inflexus (Thunb.) Kudo 산박하 S. Kim s. n.

(SWU0004814)
S 0.51 ± 0.03 0.5

Leonurus japonicus Houtt. 익모초 S. Kim s. n.

(SWU0004816)
S 0.61 ± 0.00 0.6

Phlomis umbrosa Turcz. 속단 S. Kim 2010265
(SWU0010001)

P 2.60 ± 0.03 2.54

Prunella vulgaris subsp. asiatica (Nakai) H. Hara 꿀풀 S. Kim 2010248
(SWU0009984)

G 0.74 ± 0.02 0.72

Scutellaria indica L. 골무꽃 S. Kim 2015-0111

(SWU0010036)
S 0.37 ± 0.01 0.36

Scutellaria indica var. coccinea S. Kim & S. T. Lee 연지골무꽃 S. Kim 2015-0298 
(SWU0010338)

S 0.39 ± 0.02 0.38

Scutellaria insignis Nakai 광릉골무꽃 S. Kim 2015-0110

(SWU0010035)
S 0.47 ± 0.01 0.46

Scutellaria pekinensis var. maxima S. Kim & S. T. Lee 왕골무꽃 S. Kim 2015-0108

(SWU0010033)
S 0.46 ± 0.01 0.45

Scutellaria pekinensis var. transitra (Makino) H. Hara 
ex H. W. Li

산골무꽃 S. Kim 2015-0109

(SWU0010034)
S 0.47 ± 0.00 0.46

Scutellaria strigillosa Hemsl. 참골무꽃 S. Kim 20140705

(SWU0006319)
S 0.39 ± 0.01 0.38

Thymus quinquecistatus var. japonicus H. Hara 섬백리향 S. Kim 2015-0296 
(SWU0010336)

S 0.52 ± 0.00 0.51

aS, Solanum lycopersicum L. ‘Stupicke polni rane’ (2C = 1.96 pg); P, Pisum sativum L. ‘Ctirad’ (2C = 9.09 pg); G, Glycine max Merr.
‘Polanka’ (2C = 2.50 pg). b1C nuclear DNA contents (mean ± standard deviation).
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Fig. 1. Flow cytometry histograms showing picks of size-standard plants and targeted samples (bold). More than 5,000 count events are
included in each estimation.
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상의 G1 (growth 1) stage의 peak 위치를 기준으로 실험 대

상 시료들의 상대적인 peak 위치 값으로 2C 값을 구하여

도출하였으며, 최종적으로 “1C (pg) DNA = 0.978×109 bp

(Doležel et al., 2003)”의 식에 대입하여 염기수에 의한 유

전체의 크기를 계산하였다.

결과 및 고찰

한반도 고유종 꿀풀과 식물들의 유전체 양

본 연구에서는 한반도에 자생하는 꿀풀과 식물 9속 15

분류군에 대한 유전체 양을 측정하였는데, 이들은 0.37–

2.60 pg (1C)의 유전체 양을 갖고 있었다(Fig. 1, Table 1). 조

사된 식물들 중 가장 작은 유전체를 갖는 분류군은 골무

꽃(Scutellaria indica L.)으로 0.37 pg의 1C 값을 갖는다(Fig.

1, Table 1). 현재까지 Angiosperm DNA C-value Database에

유전체 양이 보고된 꿀풀과 식물은 83 분류군인데(Bennett

and Leitch, 2012), 본 연구를 통해 제공된 15 분류군을 합친

전체 98 분류군들(Table 2) 중 골무꽃은 Nepeta teydea Webb

& Berthel. (1C = 0.28 pg), Mentha x piperita L. (1C = 0.33

pg), Micromeria hyssopifolia Webb & Berthel. (1C = 0.36 pg)

에 이어 네 번째로 작은 유전체를 갖는다. 골무꽃보다 작

은 유전체를 갖는 이들 세 종은 모두 한반도에 자생하는

식물이 아니며, 따라서 골무꽃은 향후 한반도 자생 꿀풀

과 종들에 대한 유전체 연구를 위해 우선적으로 선택해야

할 후보 식물이 될 수 있을 것이다.

본 연구에 포함된 분류군들 중 배초향[Agastache rugosa

(Fisch. & Mey.) Kuntze]은 0.53 pg, 층층이꽃[Clinopodium

chinense var. parviflorum (Kudô) Hara]은 0.55 pg, 애기탑꽃

[Clinopodium gracile (Benth.) Matsum.]은 0.47 pg, 산박하

[Isodon inflexus (Thunb.) Kudo]는 0.51 pg의 1C 값을 갖는데,

이들은 Agastache, Clinopodium, Isodon에 대한 최초의 보고

이다. 한반도의 특산 식물인 광릉골무꽃(Scutellaria insignis

Nakai)과 섬백리향(Thymus quinquecistatus var. japonicus H.

Hara)은 각각 0.47 pg (1C), 0. 52 pg (1C) 값을 갖고 있었다

(Fig. 1, Table 1). 

본 연구에 의해 측정된 한반도에 자생하는 꿀풀과 식물

들 중 가장 큰 유전체 양을 갖는 분류군은 속단(Phlomis

umbrosa Turcz.; 1C = 2.60 pg)이다(Fig. 1, Table 1). Phlomis

내에서는 현재까지 P. tuberosa의 유전체 크기만이 보고되

어 있는데(1C = 2.02 pg), 본 연구에서 포함된 국내 분포 종

인 속단(P. umbrosa)은 이와 비슷한 유전체 크기를 갖고 있

었다(1C = 2.6 pg). 본 연구를 포함하여 현재까지 보고된

꿀풀과 식물 98 분류군들 중에서 각 속의 최소 유전체 양

을 갖는 분류군들의 평균값은 0.93 (1C)이고(Table 2), P.

tuberosa와 속단은 이보다 두 배 이상의 유전체 크기를 갖

고 있다. 속단의 염색체 수는 지금까지 보고된 바 없는데,

유전체 크기 측정 자료는 속단의 다배체 형성에 의한 기

원 가능성을 제시하고 있다. 

Fig. 2. Range of genome size (1C value) in each genus of Lamiaceae. Taxon order is rearranged by the amount of mean value of genome size
in each genus. Numbers after the genus name indicate number of taxa included in the genus. 
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꿀풀과 식물의 유전체 양에 대한 고찰

속 내 여러 분류군들에 대한 유전체 양 정보가 축적되면

속내 종들의 기본염색체(x)에 대한 유전체 양의 추정이 가

능하다. 본 연구에서 새로이 보고된 15 분류군들의 유전

체 양 데이터를 포함하여 전체 꿀풀과 식물들에 대한 유

전체 양 데이터를 종합한 결과(Fig. 2, Table 2), Lamium,

Lavandula, Mentha, Salvia, Satureja, Stachys, Teucrium,

Thymus의 8속에서는 속 내 분류군들의 최대 유전체 양과

최소 유전체 양이 두 배 이상 차이 나는데, 이는 속 내에서

다배체 현상에 의한 종 분화가 일어 났음을 제시하고 있

고, IPCN (Index to Plant Chromosome Number; http://

www.tropicos.org/Project/IPCN)에 지금까지 보고된 염색체

자료에서도 이를 확인할 수 있다. 특히 Stachys 내에서는

최소 유전체 양을 가지는 Stachys recta L. (1C = 0.87)와 최

대 유전체 양을 가지는 Stachys grandiflora Host (1C = 6.24)

가 7배 정도의 차이를 보였다.

본 연구에서 이루어진 한국산 꿀풀과 식물들의 유전체

양 조사는 현재까지 한반도에 보고된 꿀풀과 식물들 30

속 73 종(APG 시스템에서의 확장된 과의 영역 포함; Suh et

al., 2007) 중 속 수준에서 30.0%, 종 수준으로는 19.2%의 분

류군에 해당한다. 또한 본 연구는 전세계적으로 축적된

꿀풀과 식물에 대한 유전체 양 데이터를 18% 증가시키고

있다. 향후 꿀풀과 식물들에 대하여 보다 많은 유전체양

자료의 축적은 염색체 수 자료와 함께 꿀풀과 식물들의

진화와 다양화 과정에 대한 이해를 위한 기초자료로 중요

한 역할을 할 것으로 생각된다.

Table 2. Genome size of Lamiaceae reported to date including this study. 

Taxon 1C (pg) Reference

Agastache rugosa (Fisch. & C. A .Mey.) Kuntze 0.53 This study

Betonica alopecuros L. 2.42 Temsch et al., 2010

Bystropogon canariensis (L.) L'Hér. 0.55 Suda et al., 2005 

Clinopodium chinense var. parviflorum (Kudô) H.Hara 0.55 This study

Clinopodium gracile var. multicaule (Maxim.) Ohwi 0.47 This study

Coleus blumei Benth. 1.73 Galbraith et al., 1983 

Elsholtzia ciliata (Thunb.) Hyl. 1.13 This study

Hyssopus officinalis L. 0.5 Olszewska and Osiecka, 1983

Isodon inflexus (Thunb.) Kudô 0.51 This study

Lamiastrum galeobdolon (L.) Ehrend. & Polatschek 3.25 Band, 1984a

Lamium album L. 1.1 Bennett, 1972

Lamium argentatum (Smejkal) Henker ex G. H. Loos 3.17 Rosenbaumová et al., 2004 

Lamium flavidum F. Herm. 1.71 Rosenbaumová et al., 2004 

Lamium galeobdolon (L.) L. 1.64 Rosenbaumová et al., 2004

Lamium montanum (Pers.) Hoffm. ex Kabath 3.18 Rosenbaumová et al., 2004 

Lamium purpureum L. 1.1 Bennett, 1972 

Lavandula buchii Webb & Berthel. 0.51 Suda et al., 2003 

Lavandula multifida L. 0.51 Suda et al., 2003 

Lavandula officinalis Chaix 5.65 Zonneveld et al., 2005 

Leonurus cardiac L. 0.81 Bainard et al., 2011 

Leonurus japonicus Houtt. 0.61 This study

Melissa officinalis L. 0.8 Olszewska and Osiecka, 1983 

Melittis melissophyllum L. 0.48 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Mentha aquatica L. 1.5 Band, 1984
a

 

Mentha longifolia (L.) L. 0.39 Hanson et al., 2002 

Mentha x piperita L. 0.33 Olszewska and Osiecka, 1983 

Micromeria glomerata P. Pérez 0.44 Suda et al., 2003 

Micromeria herpyllomorpha Webb & Berthel. 0.38 Suda et al., 2003 

Micromeria hyssopifolia Webb & Berthel. 0.36 Suda et al., 2003 

Micromeria lachnophylla Webb & Berthel. 0.37 Suda et al., 2003 

Micromeria pseudocroatica Šilić 0.66 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Micromeria thymifolia (Scop.) Fritsch 0.44 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Micromeria varia Benth. 0.38 Suda et al., 2003 

Minthostachys acris Schmidt-Leb. 0.88 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys acutifolia Epling 0.87 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 
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Table 2. Continued.

Taxon 1C (pg) Reference

Minthostachys andina (Britton ex Rusby) Epling 0.88 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys dimorpha Schmidt-Leb. 0.87 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys latifolia Schmidt-Leb. 0.83 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys mollis (Benth.) Griseb. 0.84 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys ovate (Briq.) Epling 0.89 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys rubra Schmidt-Leb. 0.85 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys spicata (Benth.) Epling 0.82 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Minthostachys verticillata (Griseb.) Epling 0.86 Schmidt-Lebuhn et al., 2008 

Nepeta teydea Webb & Berthel. 0.28 Suda et al., 2003 

Origanum vulgare L. 0.68 Mowforth, 1985 

Phlomis tuberosa L. 2.02 Veselý et al., 2012 

Phlomis umbrosa Turcz. 2.6 This study

Premna latifolia Roxb. 1.55 Ohri et al., 2004

Prunella vulgaris L. 0.65 Temsch et al., 2010 

Prunella vulgaris var. asiatica (Nakai) H. Hara 0.74 This study

Salvia brachyodon Vandas 0.48 Maksimović et al., 2007 

Salvia broussonetii Benth. 0.43 Suda et al., 2003 

Salvia canariensis L. 0.5 Suda et al., 2005 

Salvia glutinosa L. 1.07 Temsch et al., 2010 

Salvia nemorosa L. 0.55 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia officinalis L. 0.49 Maksimović et al., 2007

Salvia ringens Sm. 0.61 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia sclarea L. 0.58 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Salvia splendens Sellow ex Schult. 0.85 Olszewska and Osiecka, 1983 

Salvia verticillata L. 0.7 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Satureja cuneifolia Ten. 1.13 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Satureja montana L. 2.78 Ceccarelli et al., 1998 

Scutellaria altissima L. 0.4 Kubešová et al., 2010

Scutellaria indica L. 0.37 This study

Scutellaria indica var. coccinea S. Kim & S. T. Lee 0.39 This study

Scutellaria insignis Nakai 0.47 This study

Scutellaria pekinensis var. maxima S. Kim & S. T. Lee 0.46 This study

Scutellaria pekinensis var. transitra (Makino) H. Hara 0.47 This study

Scutellaria strigillosa Hemsl. 0.39 This study

Sideritis brevicaulis Mend.-Heuer 1.83 Suda et al., 2005 

Sideritis canariensis L. 1.78 Suda et al., 2003 

Sideritis cretica L. 2.06 Suda et al., 2005 

Sideritis dendro-chahorra Bolle 1.82 Suda et al., 2005 

Sideritis infernalis Bolle 1.81 Suda et al., 2005 

Sideritis macrostachys Poir. 2.02 Suda et al., 2003 

Sideritis oroteneriffae Négrin & P. Pérez 1.83 Suda et al., 2003 

Stachys grandiflora Host 6.24 Barow and Meister, 2003 

Stachys iva Griseb. 0.94 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Stachys menthaefolia Vis. 1.04 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Stachys officinalis (L.) Trevis. 4.53 Band, 1984a

Stachys recta L. 0.87 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Stachys sylvatica L. 1.28 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Tectona grandis L.f. 0.48 Ohri and Kumar, 1986 

Teucrium arduini L. 0.45 Siljak-Yakovlev et al., 2010 

Teucrium flavum L. 1.49 Siljak-Yakovlev et al., 2010 
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