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摘要　　黄盖鹅膏白色变种(Amani ta subjunqui l lea var. alba), 剧毒 , 在我国分布数量有限 , 对

环境较敏感. 在云南的武定 、 宜良发现了该种 , 并对其进行了连续三年的跟踪记录 , 调查了其最

佳生态因子 , 并人为设置破坏生境 , 将受损生境及保护良好生境下种群的生长特性 、 遗传变异特

征进行了对比研究. 结果表明 , 黄盖鹅膏白色变种主要生长于青冈 、栎树等阔叶林中 , 林木郁闭

度 0. 7—0. 9 , 具 1000—2000 lx 的散射光 , 腐叶层厚 3—9 cm , 土层富含矿物质 , 有机质含量 、土

壤含水量 、 土壤容重 、 pH 分别为 20%—35%, 35%—43%, 0. 90—1. 10 g /cm
3
, 5. 5 —6. 5. 空气

的相对湿度及温度分别为 70%—80%, 25—27℃. 当共生树木被砍伐 50%以上时 , 三年不能观察

到任何子实体;当树木只被砍伐三分之一(C)时 , 第一年(C1)、第二年(C2)及第三年(C3)的出菇

率分别为 35%, 25%, 10%;当地表腐叶层全部被铲除(D)时 , 第一年(D1)、 第二年(D2)及第三

年(D3)的出菇率分别为 55%, 20%, 15%;而未受破坏的生境 , 出菇率在 80%以上. ISS R遗传

分析和 rDNA 测序也表明 , 受损的生境 , 无论是 C , 还是 D , 所长出的子实体不但外型上比原生

境(E)下的瘦小 , 而且遗传上也发生了一定的变异 , 第一年与第二年 , 变异不大 , 到第三年就发生

了明显的分化. 如 C1 , D1;C2 , D2;C3 , D3 与 E 种群的平均遗传相似度分别为 0. 9950 ,

0. 9952;0. 9861 , 0. 9822;0. 9456 , 0. 9496;C1 , D1;C2 , D2;C3 , D3 与 E 种群的碱基数之差

分别为 3 , 2;5 , 4;11 , 9. 这个结果从遗传聚类图也可以看出. 这表明随着生境的破坏 , 物种的

遗传多样性发生了明显变化.

关键词　　黄盖鹅膏白色变种　自然生境　破坏生境　生长及遗传特性

　　鹅膏属(Am anita)隶属于担子菌亚门 、 层菌纲 、

伞菌目 、 鹅膏科(Am anitaceae), 是大型真菌中较特

殊 、 珍贵的一个世界性广布大属 , 其物种多样性是

非常丰富的. 全球已报道近 400种 , 中国已记录的

近 100 种(含亚种 、 变种及变型)[ 1 , 2] . 其价值大 、

应用范围广 , 除一些种如红黄鹅膏(A. hemibapha

(Berk. & Broome ) Sacc. )、 隐花 青 鹅膏 (A.

manginiana sensu W. F. Chiu)等可食用外[ 3] , 还

在生物防治 , 开发新特效药如抗肿瘤药 、 抗菌及抗

病毒药 、 镇静或麻醉药等领域具有潜在的应用前

景. 但鹅膏属大多为外生菌根真菌 , 属于自然界中

难培养或未能培养的微生物 , 目前还不能人工 、半

人工栽培. 因此 , 难以开发利用 , 至今国内外还没

有一种能规模化开发的鹅膏毒素产品. 如今随着全

球生态危机的出现 , 我国的许多大型真菌资源已告

危 , 通过近三年对云南各地的调查 , 鹅膏菌属的许

多种群和个体数量已大大减少 , 处于严重衰退及濒

危状态 , 而部分种可能还没有被人类认识或发现其

价值时 , 就已面临着灭绝的风险. 这更增加了其进

一步被研究 、利用的难度.

黄盖鹅膏白色变种 (Amani ta subjunqui llea

var . alba Zhu L. Yang)为鹅膏属檐托鹅膏组黄盖
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鹅膏的白色变种 , 是目前已知剧毒鹅膏种类之一 ,

外形酷似白条盖鹅膏(A. chepangiana Tul loss &

Bhandary)及灰托鹅膏白色变种(A. vaginata var.

alba (De S eynes) Gil let)[ 3] , 在我国的北京(1970

及 1978)、吉林(1960)、河南(1968)、 湖北(1984)、

湖南(2000)、 台湾(1995)、 广东(1981)、 四川

(1971)、 贵州(1988)、 西藏(1976)、 陕西(1991)、

甘肃(1992)等地发现过该种的标本[ 3] . 在云南 , 杨

祝良曾于勐海(1991)和彝良(1998)发现过该种
[ 3]
,

但自 2002年以来 , 我们对云南境内40多个县(包括

勐海和彝良)进行了四年的反复调查 , 仅在武定 、

宜良发现了该种的个体 , 可见黄盖鹅膏白色变种分

布有限 , 在数量上属于稀有或趋少物种. 为了进一

步了解黄盖鹅膏白色变种的生长习性 , 最佳生态因

子或条件 , 对其进行了连续三年的跟踪记录 , 并人

为设置破坏生境 , 将受损生境及保护良好生境下种

群的生长习性 、 遗传变异特征进行了对比研究 , 以

期探讨菌物在生境破碎下的衰退现象或规律 , 为今

后政府制定和实施保护濒危大型菌物的方针 、 政策

等提供依据.

1　材料和方法

1. 1　材料

黄盖鹅膏白色变种 , 取自云南的武定狮山及宜

良九乡. 在两处设置固定样点进行连续调查.

1. 2　方法

(1)生境土壤理化性质及含水量的测定:常规

法
[ 4]

.

(2)空气湿度及温度测定:TES-1365手持温湿

度计(台湾)

(3)光强测定:TES-1336A 手持光照计(台湾)

(4)总 DNA 的提取:改良 C TAB法.

(5)核糖体 DNA 系列测定[ 5—7] :(i) PCR扩增

及测序 扩增反应在 Effendof f PCR 仪上进行. 用

ITS1 ( TCCTCCGC TTA T TGA TATGC )和 ITS2

(GGA AG TAAAAGTCGTAACAAGG)两条引物 ,

进行 PC R扩增 , 反应总体积 50μL , 其中 , M g2+

2. 5 m mol /L , buf fer 1×, DN TP 0. 3 mmo l /L , 引

物0. 25 mm ol / L , 模板1 5 —2 5 ng /μL(2 . 5μL ) ,

Taq酶2. 5 U , 反应混合物用50μL 石蜡油覆盖. 扩

增程序为 , 94℃预变性5 min;94℃变性 35 s , 52℃

退火 45 s , 72℃延伸 55 s , 40 个循环;72℃延伸

7 min. 扩增产物进行纯化 , 用 3730测序仪进行测

序. 扩增部位见图 1. (ii)序列分析 用 EditSeq软

件进行碱基校对 , 用 M egAlign及 Clustalx1. 8软件

进行数据转换 , 用 BioEdi t 软件进行系列比对 , 用

M ega2软件进行遗传聚类.

图 1　18 S及 26 S rDNA 的基本结构

箭头示 PCR 扩增和测序引物(仿 W en del , et al . , 1995)[ 8]

a=5′-GGAAGTAAA AG TCGTAACAAGG-3′;

b=5′-TCCTC CGC TT AT TGATA TGC-3′

(6)分子标记 ISS R(Inter-simple sequence re-

peat)方法: (i) PC R扩增 扩增反应在 Effendoff

PC R仪上进行 , 反应总体积 20μL , 其中 , Mg 2+

2. 5 mmo l /L , buffer 1×, DNT P 0. 3 m mo l /L , 引

物 0. 25 mm ol /L , 模板 15—25 ng /μL , Taq酶 1 U ,

反应混合物用 20 μL 石蜡油覆盖. 扩增程序为 ,

94℃预变性 5 min;94℃变性 30 s , 52℃退火 45 s ,

72℃延伸 1 min , 40 个循环;72℃延伸 7 min.

(ii)扩增产物的检测 取反应混合物 4μL , 上样缓冲

液(含0. 25%溴酚蓝 , 40%蔗糖)3μL , 混匀 , 点入

1. 8%琼脂糖凝胶中 , 用 DYY-33B型电泳槽 , 1×

TAE作缓冲液 , 100bpDNA Ladder Plus为Marker ,

45 V 电压电泳 3 h , 凝胶置于 5 mg /L 的 EB溶液中

染色 30 min , 水洗后于紫外检测仪下观察照相.

(iii)引物的筛选用两个种群的混合 DNA 样 , 对40

条 ISSR引物进行筛选 , 从中选出清晰 、 明亮 、 重

复性好 , 多态性强的 9条引物. 各引物的序列见表

1. (iv)数据处理 每个样品 , 同一引物 , 同一位点

的产物 , 按扩增阳性(1)和扩增阴性(0)记录电泳谱

带 , 形成 0 , 1数据矩阵 , 用 POPGENE 软件进行

分析. 根据 POPGENE 遗传距离 , 用 Mega2 软件

进行 UPGM A 聚类 , 构建群间的系统树.
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表 1　用于样品分析的九条引物

ISS R引物 序列 ISS R引物 序列

I— 7

I— 9

I—10

I—11

I—12

CCC GTG TG T G TG TGT

CGC CGA GAG AGA GAG A

GCA TGA GAG AGA GAG A G

CC A GAG GAG GAG GAG

GCG AC A CAC ACA CAC A

I—14

I—15

I—16

I—17

GGC GGC GGC GGC GGC

AGC AGC AGC AGC AGC

AC T GAC TGA CTG ACT G

GAC AGA CAG ACA GAC A

2　结果与分析

2. 1　样地的土壤和生境特征

所选两个样点 , 武定狮山为国家级自然保护

区 , 宜良九乡为附近村民的自然林. 自两个样点发

现 A. subjunqui llea var. alba种群后 , 以采样地为

中心 , 对方圆 50 m 以内进行反复调查 , 结果见表 2

及表 3.

表 2　武定 、宜良种群土壤和生境特征

种群a) 生境

生境土壤基本理化性质

有机质

/%

pH 容重 /

(g cm -3)

全量养分 /(g kg - 1)

N P K S Ca Mg Zn Cu Mn B Mo

宜良

九乡

阔叶林 22. 66 6. 35 1. 02 4. 72 0. 89 4. 80 0. 59 3. 50 2. 90 0. 0529 0. 0269 0. 479 0. 0551 0. 0140

武定

狮山

阔叶林 30. 75 5. 50 0. 98 4. 37 0. 84 3. 00 0. 57 2. 00 2. 50 0. 0707 0. 0790 1. 900 0. 0890 0. 0186

　　a) 宜良九乡以壳斗科的青冈 、翘斗科的锥连栎 、越桔科的乌饭等阔叶树为主 ,离叶层厚 3—6 cm ,武定狮山以壳斗科的元江栲 、青冈等阔叶树

为主 ,离叶层厚 4—9 cm. 二者都是土表层疏松 、潮湿 、林子茂密 ,林间有稀薄的阳光透入.

表 3　武定 、宜良种群土壤和生境特征

种

群

生境土壤基本理化性质

速效养分 /(g kg - 1)

N P K S C a Mg Zn Cu M n B Mo Fe

宜良九乡 0. 2919 0. 0501 0. 381 0. 0729 0. 149 0. 111 0. 0143 0. 0035 0. 157 0. 0000 0. 0001 0. 054

武定狮山 0. 5845 0. 0676 0. 251 0. 0933 0. 556 0. 120 0. 0212 0. 0060 0. 521 0. 0003 0. 0002 0. 326

　　可以看出 , 两个样点都以青冈(Cyclobalanop-

sis glaucoides)、 栎树(Querus franchet ii)等阔叶林

为主 , 林子茂密 , 且具有较厚的腐叶层 , 土表层疏

松 、 透气 、潮湿 , 有稀薄的阳光透入. 土层有机质

含量高 、 矿物质养分丰富 , 土壤容重较小 , 偏微酸

性.

2. 2　环境因子对黄盖鹅膏白色变种生长的影响

温度 、湿度 、光照等环境条件 , 是野生菌类生

长发育的重要影响因子. 只有条件适宜 , 才能长出

良好的子实体 , 否则 , 即使土壤及共生树木较好 ,

有大量的菌丝 , 却难以萌发出子实体.

图 2是土壤含水量对出菇率的影响. 可以看

出 , 在一定范围内(小于 43%), 随着含水量的增

加 , 出菇率逐渐增大 , 当大于 50%时 , 出菇率明显

下降 , 至75%时已无法长出子实体. 其中以35%—

43%较为合适.

图 2　土壤含水量对黄盖鹅膏白色变种出菇率的影响

图 3是空气湿度对出菇率的影响. 最适宜的空

气湿度(RH)为 70%—80%, 大于 80%, 出菇率有

所下降 , 但下降不多.

温度的影响可以见图 4. 温度在 24 —30℃范围

内较好 , 以 25 —27℃最合适.
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图 3　空气湿度对黄盖鹅膏白色变种出菇率的影响

图 4　温度对黄盖鹅膏白色变种出菇率的影响

　　菌体一般生长在浓密的树阴下 , 太强的直射光

可能不利于其生长. 若光线过暗 , 也不利于菌丝扭

结. 一般需要一定的散射光刺激 , 适宜的弱光是成

熟菌丝顺利扭结的重要环境因子. 从图 5 可以看

出 , 1000 —2000 lx 的散射光较好. 一般每天保证

1000 —2000 lx 的光照 2—4 h , 200—900 lx 的弱光 ,

6—8 h , 即足以诱导子实体的形成.

图 5　光强对黄盖鹅膏出菇率的影响

2. 3　不同程度的破坏生境对黄盖鹅膏白色变种生

长的影响

鹅膏菌为外生菌根菌 , 需要有共生的树种 , 需

要良好的腐质层 , 还需要适宜的温湿度 , 一旦环境

遭到破坏 , 子实体的生长就会受到影响. 本文以狮

山为点 , 在菇体大量出生之地 , 人为设计了几种不

良生境 , 比较其对子实体形成的影响 , 结果见表 4.

可以看出 , 当树木被砍伐 50%以上时 , 生境受

到严重破坏 , 光强 、温度 、 湿度(空气湿度和土壤

含水量)都发生了较大的变化 , 腐叶层减少 , 杂草

逐年增多 , 土层趋于板结 , 容重及酸性有所增加 ,

有机质及全量 、 速效 N , P , K 都明显降低 , 这种

生境已不适于菌类的生长 , 三年都没有观察到子实

体;如果树木只被砍伐三分之一(交替间隔砍伐),

虽然生境有所破坏 , 但仍有一定的林木郁闭度

(0. 5—0. 6), 有部分散射光 , 此时的土壤含水量及

空气湿度还基本能维持子实体生长 , 所以在第一

年 , 仍然有一定的出菇率(35%), 但到第二年以

后 , 随着土表腐叶层的减少和营养成分的降低 , 整

个生境趋于恶化 , 出菇率降低 , 如第二年和第三年

的出菇率分别为 25%和10%;地表疏松透气的腐叶

层是菇体生长的重要因子 , 本文通过人为地铲除腐

叶 , 并持续保证观察点无任何落下的叶子 , 发现虽

然林木的郁闭度 、光照 、湿度等因素都没有太大变

化 , 但整个土表的结构及营养发生了明显变化 , 导

致出菇率明显下降 , 如第一年 、 第二年及第三年的

出菇率分别为 55%, 20%, 15%.

将表 4中的 C , D , E , F 处理 , 三年共采到的

12个小群体(每个群体的子实体个体数见表 5), 进

行 ISSR遗传分析. 由表 5可以看出 , E1 , E2 , E3

之间 , F1 , F2 , F3 之间的平均遗传一致度分别为

0. 9971 , 0. 9970 , 表明未受破坏的生境 , 每年长出

的子实体遗传相似度非常高;而受损的生境 , 无论

是 C(树木被砍伐三分之一), 还是 D(铲除地表腐

叶), 所长出的子实体不但外型上都不如原生境(E 、

F)下的肥大 , 而且遗传上也发生了一定的变异 , 第

一年(C1 , D1)与第二年(C2 , D2), 变异还不是很

大 , 到第三年就发生了明显的变异 , 结果见表 6.

图 6　黄盖鹅膏白色变种 12 个种群间的

ISSR遗传聚类图
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表 5　黄盖鹅膏白色变种 12 个种群 Nei’ s遗传一致度(上三角)和 遗传距离(下三角)a)

pop ID C1(9) C2(5) C3(2) D1(13) D2(6) D3(3) E1(20) E2(23) E3(22) F1(19) F2(20) F3(21)

C1(9) **** 0. 9908 0. 9685 0. 9870 0. 9855 0. 9553 0. 9952 0. 9956 0. 9941 0. 9939 0. 9951 0. 9940

C2(5) 0. 0091 **** 0. 9615 0. 9998 0. 9820 0. 9385 0. 9856 0. 9870 0. 9858 0. 9876 0. 9860 0. 9882

C3(2) 0. 0323 0. 0293 **** 0. 9239 0. 9125 0. 9450 0. 9448 0. 9446 0. 9475 0. 9440 0. 9409 0. 9494

D1(13) 0. 0162 0. 0111 0. 0762 **** 0. 9856 0. 9435 0. 9958 0. 9957 0. 9942 0. 9945 0. 9959 0. 9946

D2(6) 0. 0150 0. 0182 0. 0883 0. 0152 **** 0. 9638 0. 9828 0. 9825 0. 9812 0. 9819 0. 9827 0. 9830

D3(3) 0. 0451 0. 0621 0. 0555 0. 0572 0. 0372 **** 0. 9508 0. 9500 0. 9480 0. 9498 0. 9482 0. 9416

E1(20) 0. 0052 0. 0151 0. 0563 0. 0050 0. 0174 0. 0500 **** 0. 9968 0. 9976 0. 9938 0. 9950 0. 9955

E2(23) 0. 0055 0. 0133 0. 0556 0. 0053 0. 0181 0. 0553 0. 0042 **** 0. 9970 0. 9951 0. 9953 0. 9971

E3(22) 0. 0061 0. 0152 0. 0532 0. 0063 0. 0193 0. 0523 0. 0032 0. 0041 **** 0. 9939 0. 9937 0. 9940

F1(19) 0. 0064 0. 0131 0. 0566 0. 0060 0. 0195 0. 0505 0. 0068 0. 0050 0. 0062 **** 0. 9970 0. 9969

F2(20) 0. 0053 0. 0143 0. 0500 0. 0056 0. 0182 0. 0524 0. 0052 0. 0052 0. 0065 0. 0032 **** 0. 9973

F3(21) 0. 0062 0. 0122 0. 0510 0. 0062 0. 0172 0. 0592 0. 0050 0. 0042 0. 0061 0. 0035 0. 0036 ****

　　a) 括号内的数字表示该群体的子实体个体数

表 6　C ,D处理与原生境 E, F的平均遗传一致度

第一年 第二年 第三年

C1 D1 C2 D2 C3 D3

E(E1 、E2 、E3) 0. 9950 0. 9952 0. 9861 0. 9822 0. 9456 0. 9496

F(F1 、F2 、F3) 0. 9943 0. 9950 0. 9873 0. 9825 0. 9448 0. 9465

在图 6中 , F1 , F2 , F3 , E1 , E2 , E3 , 各聚为

一支 , 二者分别在 D=0. 0025 , D=0. 0037处与 D1 ,

C1聚为一支 , 然后再分别在 D=0. 0063 , D=0. 0087

处与 C2 , D2 聚为一支 , 最后在 D =0. 026 , D =

0.027处分别与 C3 , D3聚为一支. 这表明随着生境

的破坏 , 物种的遗传多样性会发生明显改变.

为了进一步验证以上结果 , 从 12个群体中各选

出一个代表性个体 , 分别进行测序. 图 7是核糖体

DNA ITS1-ITS2之间的序列 , 可以看出 , 两种破坏

生境 C 和 D , 第一年长出的子实体 C1 , D1与原生

境下长出的子实体 E1的碱基数差异分别为 3 , 2;

第二年长出的子实体 C2 , D2与E1的碱基数差异分

别为 5 , 4;第三年长出的子实体 C3 , D3 与 E1 的

碱基数差异分别为 11 , 9. 可见随着年份的增加 ,

变异趋于增大. 图8是根据图7的序列所得聚类图 ,

结果与图 6相似. 只是在 D=0. 0048处D2先聚类 ,

然后在D =0. 006处再与 C2聚类.

3　讨论

黄盖鹅膏白色变种 , 剧毒 , 开发潜力很大. 但

其分布有限 , 目前仅在日本与中国发现[ 3] , 因此在

数量上仍然属于稀有或趋少物种 , 或分布受局限 、

只在某些特定环境中生存. 根据我们的多年调查结

果 , 云南只在武定狮山与宜良九乡发现了该种的个

体. 对两地的生境进行比较研究 , 发现两地的共生

植物非常相似 , 都是以青冈 、 栎树为主的阔叶林 ,

林中地表的腐叶层较厚(3—9 cm), 土表层疏松 、透

气(容重为 0. 9—1. 1 g /cm3)、 潮湿(土壤含水量为

35%—43%), 并富含有机质及矿物质养分;林中

的空气湿度为 70%—80%, 温度为 25 —27℃, 照

度为 1000 —2000 lx 的散射光. 仅在这种生境下 ,

才能发现该种的子实体. 这表明黄盖鹅膏白色变

种的生长区域比较狭窄 , 生境比较单一. 这种特

殊的生境使得它们对外界环境极其敏感 , 一旦这

些生境受到人为破坏 , 就可能造成这些物种的灭

绝.

本文人为设置了两种破坏生境(树木砍伐及地

表破坏), 以观察受损生境下黄盖鹅膏白色变种的

生长情况. 结果表明 , 当树木被砍伐 50%以上时 ,

由于生境的严重破坏 , 已不能再发现任何子实体;

如果树木只被砍伐三分之一(C)或地表的腐叶层被

连续铲除(D), 虽然仍能发现子实体 , 但个体数比

未被破坏的原生境已明显减少 , 见表 7.

另外从表 6可以看出 , 第一年 C1 , D1与 F 的

平均遗传一致度分别为0 . 994 3 , 0. 9 950 ;第二年
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图 7　不同生境下黄盖鹅膏白色变种 12 个个体核糖体 DNA ITS1-ITS2 之间的序列

E1 , E2 , E3 , F1 , F2 , F3 , C1 , C2 , C3 , D1 , D2 , D3在 Gen Bank中的序列号分别为 EF442100 , EF442101 ,

EF442102 , E F442103 , EF442104 , EF442105 , EF442106 , EF442107 , EF442108 , EF442109 , EF442110 , EF442111

表 7　C, D , E , F四种群体的子实体个体数

群体
狮山原生境 E

(E1 , E2 , E3平均)

九乡原生境 F

(F1 , F2 , F3平均)

树木砍伐 1 /3(C) 铲除地表腐叶层(D)

第一年 C1 第一年 C1 第二年C 2 第一年 D1 第二年 D2 第三年 D3

子实体数 22 20 9 5 2 13 6 3

图 8　12 个个体间的 rDNA 序列遗传聚类图

C2 , D2 与 F 的平均遗传一致度分别为 0. 9873 ,

0. 9825;第三年 C3 , D3与 F 的平均遗传一致度分别

为 0. 9448 , 0. 9465. 可见 , C3 , D3发生了明显的遗

传分化(在聚类图上 C3 , D3也单独聚为一支). 这表

明随着年代的增加 , 破坏生境下物种的遗传多样性发

生了明显变化. 这可能的原因是 , 人为的生态危机 ,

如树木的砍伐 , 地表的破坏 , 使生境趋于恶化 , 在面

临骤然的生存压力时 , 个体可能会通过突变或遗传漂

变产生新的遗传变异 , 引起遗传分化. 这可能与逆境

中的 DNA突变或基因的抑制表达等有关. H aig
[ 9]
认

为 , 随机性的因素(环境的随机性 、 灾害随机性 、 遗

传随机性等)对其遗传多样性的影响会更大 , 如果这

种影响时间比较短 , 特别是随机事件刚发生不久 , 物

种的遗传多样性可能会暂时升高 , 如果影响的时间较
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长 , 遗传多样性可能会降低. 也就是说 , 物种长期处

于恶化的生境中 , 那么只会导致种群的数量下降 , 遗

传多样性一代代地丧失
[ 10 , 11]

.

Waters等
[ 12]
用叶绿体基因组的 RFLP 对松属植

物进行检测 , 发现由于历史上冰川的作用 , 导致了陶

松居群急剧缩小 , 遗传多样性迅速丧失. Kull
[ 13]
和

Hans[ 14] 的研究表明 , 濒危兰花不但开花数和结实率

明显降低 , 而且其在遗传上也发生了分化.

随着生境的严重破坏 , 物种必将处于灭绝或濒

危状态. 物种的灭绝 、 意味着遗传多样性不可挽回

的丧失. 而物种种群数目的减少 , 种内遗传多样性

的下降 , 也意味着物种的濒危[ 15] . 洪德元指出[ 16] ,

稀有或特有种往往会出现遗传上的衰退 , 也即遗传

变异的下降. 造成遗传衰退的原因有选择作用 、 居

群有效规模的下降 、遗传漂变以及自交等 , 现存物

种在居群数目逐渐减少 , 居群规模不断变小 , 大而

连续的生境不断破碎化时 , 种类的遗传多样性会随

之下降甚至急剧丧失
[ 17]

.

如果一个濒危物种(亚种 、 变种或生态型)与其非

濒危近缘类群的遗传差别明显 , 就应该做为优先保护

的类群[ 18] . Rosset to[ 19] 用 RAPD技术研究了桉树濒

危种 , 揭示其分类学上的独特性 , 表明 E. Phy lacis

在遗传上分化已十分明显 , 是值得保护的遗传单元.

菌物有自己的微生态 , 主要依靠生态系统的相对

稳定来维持 , 一旦这种微生态失衡 , 生境受损 , 那么

要恢复原来的生境是极难的 , 而在脆弱或失衡的生态

环境中 , 种群的个体数目会骤然减少 , 形成渐危或濒

临危亡的现状. 黄盖鹅膏白色变种因其对环境条件要

求较高而变得较珍稀. 本文的研究表明 , 其对环境较

敏感 , 一旦生境受到破坏 , 变得不适于其生长 , 种群

的数量就明显减少 , 而且遗传上也发生明显变异 , 如

C3与 D3 , 这说明其在分类学上具有独特性 , 属于优

先保护的单元. 如果不引起重视 , 不采取任何保护措

施 , 可能导致物种的消失或绝迹.
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