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广东省中山市五桂山土沉香空间遗传结构 
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摘要：为了解五桂山的土沉香(Aquilaria sinensis)种群空间遗传结构，利用 18 个微卫星位点对 143 株胸高直径大于 5 cm 的土

沉香个体基因型进行了检测。结果表明，五桂山土沉香种群的观测杂合度和期望杂合度均为 0.534；近交系数为 0.000 1，说

明五桂山土沉香遗传多样性并不低，且种群处于随机交配状况。空间遗传结构分析结果表明，五桂山土沉香缺乏空间遗传结

构，不同遗传背景的个体相互混杂，导致相邻个体遗传差异较大。这可能是五桂山土沉香种群发育过程中自疏所致，也可能

是这一地区土沉香为人工种植，而非自然发育形成而造成的。 
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Abstract: In order to understand the spatial genetic structure of Aquilaria sinensis in Wuguishan, Zhongshan City, 

Guangdong Province, the genotypes of 143 individuals of A. sinensis with DBH (diameter at breast height) more 

than 5 cm were determined by using 18 microsatellite loci. The results showed that the observed heterozygosity 

and expected heterozygosity of A. sinensis population were all 0.534, and inbreeding coefficient was 0.000 1, 

which indicated that the genetic diversity of A. sinensis in Wuguishan was not low, and the whole population was 

under random mating situation. The genetic landscape shapes, spatial principal components analysis (sPCA) and 

spatial autocorrelation analysis showed A. sinensis in Wuguishan lack spatial genetic structure. The individuals 

with different genetic backgrounds mixed, so that the neighbors had high genetic differences. So, it was suggested 

that the self thinning and artificial planting of A. sinensis could be the two possible reasons. 

Key words: Aquilaria sinensis; Microsatellite loci; Genetic diversity; Genetic landscape shape; Spatial principle 

component analysis; Spatial autocorrelation analysis 
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土沉香[Aquilaria sinensis (Lour.) Gilg]，又称白

木香、香树、女儿香、牙香树，为瑞香科(Thyme- 

laeaceae)沉香属植物，分布于我国热带、亚热带地

区，为多年生常绿乔木，中国特有。土沉香是一种

珍贵的香料和中药资源[1]。作为香料，自古以来就

有“沉檀龙麝”之说，其中的“沉”，就是指沉香，其

香品高雅，被列为众香之首。作为药材，其功效主

要有理气调中、壮阳除痹、行气止痛和纳气平喘,

被列为十大广药之一。 

土沉香浑身都是宝，用途非常广泛。除了作为

名贵药材和天然香料，其种子可制肥皂、润滑油,

有重要的工业用途；树皮可用来造纸和生产人造

棉。同时，沉香树为主根向下生长之深根系弱阳性

树种，是最好的水土保护者。沉香生长过程中，不

需喷洒农药，不会危害土质和人体的健康，有益于

生态维护。沉香又是中国悠久历史文化的产物，它

起源于唐之前，经历各朝代，从香案、香囊、香袋、

香木雕品及薰香等，处处体现了土沉香包含的文化

底蕴。因此，土沉香具有十分重要的科研价值、经

济价值、生态价值和文化价值。 

由于沉香的重要经济价值，致使其野生资源被掠

夺性采伐，破坏严重。为保护这一珍贵野生种质资源，

土沉香被《国家重点保护野生植物名录》(1999)列为

国家二级保护植物，同时被《濒危野生动植物种国际

贸易公约(CITES)》列为禁止贸易的物种资源。 

土沉香的种植与沉香文化具有悠久的历史，源

远流长。广东省中山市是土沉香种植和文化产业的

重要区域。中山市古称香山，地属东莞县文顺乡, 这

一地区出产的沉香被称为“莞香”，是上乘进贡极品，

因而中山市享有“中国沉香之乡”美誉[2–3]。作为古代

莞香主要产地，中山市五桂山地区土壤和气候条件

俱佳，至今仍遗留有丰富的土沉香种质资源，极具

保护和利用价值[4]。 

遗传多样性是生物多样性的重要组成，是物种

适应环境和进化发展的源泉。因此，了解、保护和

维持物种的遗传多样性具有十分重要的理论和实

践意义。空间遗传结构是物种遗传多样性在空间分

布的状况，是物种生活史特征(交配系统、扩散)和

环境因素(种间竞争、生境选择)多方面作用下形成

的特定结构形式，在反映物种进化历史、生境适应

方面具有重要作用[5–7]。 

为此，本文在前期五桂山地区土沉香遗传多样

性研究[8]的基础上，通过增加采样量，对中山市五

桂山的土沉香空间遗传结构进行研究，为这一地区

的土沉香种质资源保护和开发提供相关指导。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 研究地点和样品采集 

土沉香[Aquilaria sinensis (Lour.) Gilg]采样地

点位于广东省中山市五桂山生态保护区内[8], 在非

常熟悉五桂山保护区内土沉香分布的当地护林员

帮助下，沿着林中小路进行样品采集，基本覆盖土

沉香主要分布区，对胸径(diameter at breast height, 

DBH)大于 5 cm 的土沉香个体，采集 2~3 片叶，放

入装有硅胶的密封袋内带回实验室处理，所采集的

土沉香植株数量占现有分布数量的 90%以上。野外

观察表明，DBH 大于 5 cm 的土沉香已可以开花结

实。对每株采样个体进行 GPS 定位(图 1)，并测定

DBH, 共采集 143 株土沉香的叶片，DBH 主要为

10~30 cm (图 2)。为了解年龄级对空间遗传结构的

影响，按照土沉香胸高直径分布，把样株分成 2 个

年龄级：年龄级 I，胸高直径小于 20 cm (76 株); 年

龄级 II，胸高直径大于 20 cm (67 株)。 

 

1.2 遗传多样性检测 

参考蒋谦才等[8]的 18个微卫星位点和方法对

所有土沉香进行基因型分析。 

 

1.3 数据分析 

利用 GenAlEx 6.501[9]和 Genepop-4.5.1[10]软件

分别计算五桂山土沉香各位点和种群等位基因数、

观测杂合度和期望杂合度和近交系数(f)[11]。采用

Bonferroni纠正的方法进行多重比较下的显著性水

平调整[12]。其中，近交系数 f 值反映位点或种群是

否处于哈迪-温伯格平衡(Hardy-Weinbergequilibrium, 

一种自由交配状况)，f 值为 0 表明位点或种群处于

平衡状态。 

空间遗传结构分析首先采用遗传景观图(genetic 

landscape shapes, GLS)方法[13], 先构建所有个体间

的德劳内三角网格图，然后对每个网格图计算个体

间的遗传距离，最后应用统计学方法把每个网格对

应的遗传距离反映在空间格局上，反映局部空间个

体间的相似性。 

再采用 Jombart等[14]开发的 sPCA (spatial principal 

component analysis)方法对数据进行分析, 其整合 
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图 1 五桂山土沉香采样样品分布图。十字代表采样个体，十字越大个体胸高直径越大。图 3 同。 

Fig. 1 Sampling location of Aquilaria sinensis in Wuguishan. The crosses indicate sampled individuals. The bigger of cross size is, the bigger of its DBH. The 

same is Figure 3. 

 

 

图 2 五桂山的土沉香胸径分布 

Fig. 2 Diameter at breast height (DBH) distribution of Aquilaria sinensis in Wuguishan 

 

了空间和主成分分析(principle component analysis, 

PCA)方法，可有效揭示不同尺度空间上个体间的

遗传相似程度。sPCA 分析同时可以对个体在空间

上的正相关和负相关进行显著程度的检测 , 正相

关被称为全局检验，负相关被称为局部检验。两者

的显著度检验采用对比 999 次随机重复结果获得。 

最后利用 GenAlEx 6.501 进行遗传多样性的空

间自相关分析(spatial autocorrelation analysis)，探讨

个体间的遗传相似性随地理距离变化的状况。由于

个体间地理距离变化较大(0.9~1 638.3 m)，采用非

均匀地理尺度，包括了大小不同地理尺度，以全面

了解不同尺度下五桂山土沉香空间自相关状况。    
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2 结果和分析 
 

18个微卫星位点在五桂山土沉香种群中分别

扩增出 2~14 个等位基因，观测杂合度为 0.063~ 

0.797，期望杂合度为 0.075~0.802 (表 1)，近交系数

表明所有位点均符合哈迪-温伯格平衡。种群整体观

测杂合度和期望杂合度都为 0.534，近交系数也接

近 0，表明种群整体处于哈迪-温伯格平衡。 

从年龄级来看，年龄级 I 的整体观测杂合度为

0.526，期望杂合度为 0.530；年龄级 II 的整体观测

杂合度为 0.542，期望杂合度为 0.539。两个年龄级

的近交系数分别为 0.0075 和-0.0070，都接近 0。 

GLS 分析结果表明，五桂山土沉香只有东北和

西南部小部分个体间有较小的遗传距离(图 3)。不同

年龄级的 GLS 结果(图略)均和整体结果一致。 

根据 sPCA 计算的特征向量值(图 4)，前两个正

向量分别解释了 10.380%和 6.682%的遗传变异。从

第一向量来看(图 5: A)，除东北方向的土沉香个体

间遗传相似性较大，形成比较单纯的聚集外，其他

地区没有明显的遗传相似度较大的个体间形成地

理聚集状况，并出现遗传差异较大的个体在同一地

区混杂；第二向量(图 5: B)也表明遗传差异较大的

个体相互混杂分布，没有明显的地理聚集群。正相

关和负相关显著度检测值(P)分别为 0.094 和 0.907，

表明不存在明显的空间相关性。不同年龄级第一向

量和第二向量中的第一轴和第二轴均反映出不同

遗传差异个体的混杂(图略)，与整体分析结果一致。 

空间自相关分析结果表明，五桂山土沉香整体

上缺乏空间遗传结构，在不同空间尺度上表现为随

机状况(图 6)。两个年龄级也均表现出缺乏空间遗传

结构的结果(图略)。 

 

3 讨论 
 

我们前期对中山市五桂山土沉香遗传多样性

进行了初步研究，观察杂合度和期望杂合度分别

为 0.523 和 0.522[8]，本次增加了采集量，基本覆

盖了五桂山土沉香生长分布区。相比之下，随着

样品量的增加，整体遗传多样性略有增加，观察

杂合度和期望杂合度都为 0.534。但两次的近交系

数 f 都接近 0，表明五桂山土沉香种群整体处于随

机交配状况。 

 

表 1 土沉香 18 个微卫星位点遗传多样性 

Table 1 Genetic diversity of 18 microsatellite loci in Aquilaria sinensis  

位点 

Locus 

等位基因数 

Number of 
alleles (A) 

观测杂合度 

Observed 
heterozygosity (HO) 

期望杂合度 

Expected 
heterozygosity (HE) 

近交系数 

Inbreeding index  
(f) 

GenBank 登录号 

GenBank accession  
No. 

TCX-10  5 0.615 0.604 –0.019 4 KY304005 

TCX-12  6 0.797 0.730 –0.093 2 KY304006 

TCX-16  6 0.245 0.260 0.060 0 KY304007 

TCX-18  5 0.601 0.593 –0.014 1 KY304008 

TCX-20  5 0.664 0.675 0.016 3 KY304010 

TCX-22  2 0.063 0.075 0.152 3 KY304011 

TCX-27  4 0.448 0.449 0.003 8 KY304012 

TCX-39  5 0.497 0.523 0.050 8 KY304014 

TCX-40 14 0.790 0.802 0.015 2 KY304015 

TCX-42  3 0.497 0.492 –0.009 0 KY304016 

TCX-43  4 0.622 0.575 –0.083 2 KY304017 

TCX-53  3 0.266 0.262 –0.015 6 KY304018 

TCX-61  4 0.727 0.726 –0.002 2 KY304020 

TCX-64  4 0.490 0.499 0.018 2 KY304021 

TCX-65  6 0.720 0.736 0.021 8 KY304022 

TCX-67  5 0.545 0.531 –0.026 7 KY304023 

TCX-83  2 0.476 0.502 0.052 0 KY304027 

TCX-91  4 0.545 0.577 0.054 7 KY304028 

整体 Total - 0.534 0.534 0.000 1 - 
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表 2 五桂山土沉香两个年龄级的遗传多样性 

Table 2 Genetic diversity in two age class for Aquilaria sinensis in Wuguishan  

位点 

Locus 

I  II 

A HO HE     f  A HO HE f 

TCX-10  5 0.566 0.575 0.015 3   5 0.672 0.637 -0.055 6 

TCX-12  6 0.803 0.734 -0.093 7   5 0.791 0.725 -0.091 9 

TCX-16  6 0.250 0.284 0.120 4   5 0.239 0.234 -0.019 3 

TCX-18  5 0.566 0.580 0.024 2   5 0.642 0.610 -0.052 7 

TCX-20  5 0.658 0.670 0.017 6   5 0.672 0.680 0.012 0 

TCX-22  2 0.053 0.052 -0.020 7   2 0.075 0.100 0.253 4 

TCX-27  4 0.434 0.432 -0.005 5   4 0.463 0.467 0.009 2 

TCX-39  4 0.474 0.505 0.062 0   5 0.522 0.547 0.044 5 

TCX-40 13 0.750 0.820 0.086 2  10 0.836 0.784 -0.066 1 

TCX-42  3 0.487 0.496 0.018 0   3 0.507 0.491 -0.034 3 

TCX-43  4 0.671 0.561 -0.198 7   4 0.567 0.594 0.045 8 

TCX-53  3 0.276 0.259 -0.067 4   3 0.254 0.267 0.048 7 

TCX-61  4 0.711 0.723 0.016 8   4 0.746 0.728 -0.025 6 

TCX-64  4 0.539 0.524 -0.030 0   4 0.433 0.472 0.083 8 

TCX-65  6 0.697 0.738 0.055 5   6 0.746 0.738 -0.010 7 

TCX-67  5 0.513 0.530 0.031 8   4 0.582 0.536 -0.086 8 

TCX-83  2 0.487 0.499 0.024 6   2 0.463 0.493 0.061 0 

TCX-91  4 0.539 0.566 0.046 5   4 0.552 0.592 0.067 9 

整体 Total - 0.526 0.530 0.007 5  - 0.542 0.539 -0.007 0 

A: 等位基因数; HO: 观测杂合度; HE: 期望杂合度; f: 近交系数。 

A: Numble of alleles; HO: Observed heterozygosity; HE: Expected heterozygosity; f: Inbreeding index. 

 

 
图 3 五桂山土沉香相邻个体的遗传景观图 

Fig. 3 Genetic landscape shapes (GLS) map of neighbor individual of Aquilaria sinensis in Wuguishan 
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图 4 sPCA 计算的特征向量值 

Fig. 4 Eigenvalues calculated by sPCA 

 

除了遗传多样性，空间遗传结构也是反映种群

维持状况的一个重要方面。遗传多样性大小是物种

生活史特征及其进化历史过程的综合反映，其大

小与物种的适应进化、濒危状况等有着一定的相

关性[15–16]。但物种由不同地理种群组成，而种群又

是由不同个体组成。这些种群或者个体分布在不同地

理位置上，所处的景观格局、生境状况可能千差万别，

不同的生物和非生物因子作用于不同的种群或个体

上，会造成不同地理来源、分布点的种群或个体遗传

变异的差异。因此，仅仅进行物种或种群遗传多样性 

大小的研究不能全面把握物种遗传变异状况。而空间

遗传结构作为了解遗传变异与种群或个体地理位置

相关状况，有助于更深入探讨物种遗传多样性形成，

为物种的合理保护和经营提供指导。对于植物而言，

花粉和种子扩散状况是决定其空间遗传结构的首要

方面，其中种子扩散更具有主导性[7]。 

土沉香是虫媒花，传粉者主要是蛾类，如螟蛾

(Pyralids)和夜蛾(Noctuids)[17]。虽然这些昆虫在土沉

香中的传粉距离还没有研究，但有研究表明这些昆

虫的传粉距离可能较长(1 000 m 或更远)[18–21]。但由

于虫媒花需要昆虫等的帮助，花粉流状况有更多不

确定性, 如受昆虫种群大小、昆虫本身运动能力、

景观格局的影响[21–23]。土沉香的种子为卵圆形，黑

褐色，长度约 14 mm，宽度约 5 mm，重约 0.14 g[24], 

除种子本体还附着一附属物，附属物可以分泌化学

信号，引诱多种胡蜂前来取食, 胡蜂取食过程中一

定程度上会协助土沉香种子传播。但在野外观察,

能被胡蜂成功携带远距离传播的种子很有限，大部

分种子还是依靠重力传播，散落在母树周围，因此

土沉香的种子有重力和摄食传播两种方式[1,24]。胡

超[24]曾认为胡蜂可以协助土沉香扩散到 500 m 远。

对同属马来沉香(A. malaccensis)的研究表明，种子

唯一传播者黄腰胡蜂(Vespa affinis)可以最远扩散到

500 m 以外[25]。除了胡蜂，是否还有其他动物或鸟

类协助土沉香种子扩散还需进一步研究。土沉香种 

 

 

图 5 五桂山土沉香 sPCA 的第一向量(A)和第二向量(B)分析 

Fig. 5 The first (A) and second (B) vector analysis by sPCA of Aquilaria sinensis in Wuguishan  
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图 6 五桂山土沉香的空间自相关系数。虚线代表 99%显著度的上下限。 

Fig. 6 Spatial autocorrelation coefficient of Aquilaria sinensis in Wuguishan. Dashed lines present top and bottom limitation at 99% significance. 

 

子的传播距离应在 100 m 以内，野外观察到土沉香

母树的种子多是直接落在其附近，并在母树旁发

芽，表明土沉香种子的扩散以重力居多。土沉香花

粉和种子虽然有长距离传播的可能或情形，但多数

情况下扩散有限，易于形成一定的空间遗传结构,

即遗传相似性的个体呈聚集分布。 

同时，利用不同分子遗传标记进行的土沉香不

同种群遗传分化研究表明，不同地区土沉香种群间

遗传分化较大[26–27]。黄久香等[26]采用 ISSR (inter- 

simple sequence repeat)分子遗传标记对广东东莞、

电白和广西玉林的土沉香种群遗传多样性进行了

研究，结果表明这些种群间遗传分化为 0.227；贾

文杰等[1]采用 ISSR 分子标记对广东、广西、云南和

海南地区 8 个种群的遗传多样性进行了研究，结果

表明土沉香种群间的遗传分化达 0.443。当遗传分

化为 0.15~0.25 时，种群间的遗传分化程度较大; 当遗

传分化大于 0.25 时，种群间的遗传分化程度很大[27]。

因此，土沉香种群间出现了较大的遗传分化，说明

土沉香花粉或种子扩散能力有限。 

本研究结果表明，五桂山土沉香种群缺乏空间

遗传结构，并呈现一些遗传差异较大的个体混杂的

情况。在种群发育过程中，种群不同年龄级个体表

现出不同的遗传结构[28–34]。祁彩虹等[28]对浙江省天

台上甜槠(Castanopsis eyrei)种群遗传结构进行了研

究，结果表明有 3 个低年龄级都在小距离尺度上表

现出较强的空间遗传结构，而大年龄级个体在不同

空间距离尺度上均没有表现出空间遗传结构，并认

为这是甜槠种子扩散有限造成，即有限的种子扩散

距离导致遗传相似度大的低龄个体聚集在母树周

围，引起空间遗传结构的发生；而在幼苗或小树长

大后，个体间的竞争导致自疏作用发生，从而降低

了大年龄级个体的空间遗传结构。Berens 等[29]在肯

尼亚对非洲李(Prunus africana)的研究中也有类似

的结果。但受到种子远距离扩散能力强、人类干扰

等因素的影响，这种随年龄级而空间遗传结构逐渐

变小的趋势并不一定会出现[32–34]。五桂山土沉香 2

个年龄级同样缺乏遗传结构，由于我们采集的土沉

香为胸径大于 5 cm 的成年个体，可能是种群个体

生长过程中自疏作用导致缺乏空间遗传结构，即围

绕母树具有较高遗传相似度的个体(如全同胞或半

同胞)在成长为大树过程中存在相互竞争，致使具有

遗传差异较大的个体能相互共存。 

同时，由于缺乏历史资料，虽然现有五桂山土

沉香种群散布在次生林中，且有些个体胸径较大

(58.2 cm)，但种群整体起源状况并不明晰。经过咨

询当地林业管理部门、农户，对于五桂山土沉香来

源也没有相关资料凭证，大致认为这一地区土沉香

资源很丰富，大树又很多，分布也很分散，一般不

会是人工种植的。但考虑到中山市及其五桂山地区

历史上是土沉香主产区，人工种植广泛，而且建国

以来也开展过一些国土绿化工程，土沉香作为优良

树种也会被用于进行林地改造等。因此，如果存在

不同种源的人为种植，也会导致五桂山地区土沉香

种群空间遗传结构的缺乏。 

在空间遗传结构研究中，不同的空间采样方式

会对结果有一定的影响[35–37]。采样方式大致包括了
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全部取样法、随机取样法(包括整体随机取样法、分

组后组内随机法)、均匀取样法(按照网格等距离取

样)、线性取样以及混合取样(包括上述各种取样)。

通常，由于物种种群个体数量较大，能全部采样的

状况非常少。而对于只能部分采样的状况，Schwartz

等[36]的研究表明，除非物种种群个体遗传变异在空

间上完全随机分布，否则没有任何一种部分取样方

式的研究结果上没有偏差。Zeng 等[37]在青藏高原对

垫状点地梅(Androsace tapete)空间遗传结构的研究

表明，对于整体随机取样法、分组后组内随机法以

及线性取样 3 种方法，线性取样的研究结果略好,

一是误差小，二是采样方式开支较少。 

本研究的目的在于反映整个五桂山土沉香的

空间遗传结构状况，因此采用沿山林小路全部取样

的方式，保证了每个有土沉香的分布点均有样品采

集。我们的采样类似于线性取样(图 1)，与随机取样

相比，保证取样密度较大，可以反映更细致的空间

遗传结构状况。而对于均匀取样，需要清楚掌握分

布区内种群个体分布状况后才能很好设计网格进

行采样，均匀取样虽然保证了样品分布的均匀性,

但也会牺牲一定的细致度，取样密度低于全部取

样。目前对五桂山土沉香的分布了解还局限在林道

周围，对于群落中是否包含更多的土沉香资源有待

进一步踏查和研究。 
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